Bloque 3, Genética y Evolución 


Genética y Evolución 


Bases genéticas 


Semana 11 


Iniclaremos el bloque 3 con el estudio de la herencia 
biológica, uno de los fenómenos biológicos fundamen- 
tales. Como sabes, los organismos se parecen a sus 
progenitores, incluso pueden ser idénticos a ellos si 
media la reproducción asexual. 


La proeza de Darwin y Wallace al descubrir cómo 
evolucionan las especies se entiende mejor al saber 
que en su tiempo se desconocían las leyes de la he- 
rencia, qué y cómo era posible transmitir los rasgos a 
los descendientes. Ya que comprender la evolución 
como fenómeno requiere saber cómo se transmite la 
información genética. 


La herencia es un fenómeno conocido desde la an- 
tigúedad, sin embargo nunca se entendió qué se he- 
redaba, cuándo y cómo. La gente tenía reparos y 
prejuicios hacia las personas que nacían con una 
enfermedad y solía rechazarlas a ellas temiendo un 
contagio o que la tara los alcanzare. 


Por ejemplo: La hermana de Lilia tiene síndrome de 
Down y su futura suegra tiene mucho miedo de que sus 
nietos nazcan enfermos. ¿Su miedo tiene bases rea- 
les? Para que puedas responder con fundamen- 
tos proponte aprender los contenidos de éste material. 


Las competencias requeridas y desarrolladas en este 
material son principalmente CG4-a, c, CG5-a, b, c, d y 
6. De las competencias disciplinares de las ciencias 
experimentales sobresalen CD-CE-2, 7 y 13. Por 
supuesto la CG-7-a “Define metas y da seguimiento 
a sus procesos de construcción de conocimiento” 
es esencial aplicarla cada día. 


Por otro lado, los conocimientos se clasifican en: 


e Conocimientos Declarativos. Son los cono- 
cimientos que se pueden transmitir a través 
del lenguaje oral o escrito. Se clasifican en: 


o Conceptos. Son los nombres de seres, 
cosas y sucesos. Pensar requiere tener 
un circuito de neuronas dedicado a cada 
concepto debidamente conectado a los 
demás conceptos pertinentes. Por ello es 
necesario comprenderlos. 


o Hechos. Son los datos cuantitativos, his- 
tóricos, lingúísticos o de otro tipo que se 
refieren a cómo es la realidad. Los datos 
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son insumos para el pensamiento y la 
reflexión por ello requerimos recordarlos 
con exactitud. 


o Principios. Son las regularidades o nor- 
mas acerca de cómo suceden los fenó- 
menos. Por ello es necesario recordarlos 
fielmente y comprenderles para aplicarlos 
en las circunstancias pertinentes. 


e Conocimientos Procedimentales: Son los 
conocimientos que se refieren a cómo hacer. 
las cosas. Estos conocimientos dependen de 
la ejercitación repetida del procedimiento 
hasta lograr su automatización. 


e — Conocimientos Actitudinales: Son los valo- 
res, actitudes y posturas éticas que dirigen la 
conducta. Son esenciales para la vida civiliza- 
da. Estos conocimientos se obtienen por vía 
ejemplar, imitando la conducta, tanto positiva, 
cómo negativa. de pares y mayores 


Codifica estos conocimientos tal como lo señalamos en 
los bloques previos. También debes de descomponer 
cada concepto relevante en sus partes: lexemas, por- 
ción de la palabra que contiene al significado y grame- 
mas, la parte con información gramatical. Visita el blog 
para más detalles y aplica el procedimiento dado en el 
material instruccional previo. También, recopila en tu 
CET sendos listados de los nuevos conceptos, lexemas 
y gramemas que debes de aprender 


Finalmente, el aprendizaje significativo implica formar 
representaciones de cada conocimiento. Esto se facilita 
si operamos sobre los significados de los 
conocimientos y los  traducimos a nuestras 
representaciones mentales. Ayuda mucho para cla- 
rificar nuestro entendimiento dibujar esquemas gráficos 
con los contenidos del tema (cuadros sinópticos, 
mapas mentales, conceptuales, líneas de tiempo y 
diagramas de flujo). 


MATERIALES 
Es necesario que siempre tengas a la mano: 


e Unos 6 lápices de colores. 

e 3resaltadores (amarillo, naranja y verde) 
e Lápiz 

e Pluma o color rojo. 
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Al terminar de trabajar con este material debes ser ca- 
paz de: 


9 Conocer la estructura de la Información 
Genética. 

9 Aplicar las leyes de la Herencia de Mendel. 

o Conocer las variaciones de aplicación de 


esas leyes (alelismo, herencia intermedia, herencia 
multifactorial, determinación del sexo). 


e Conocer cómo cambia la información genéti- 
ca. 

o Aplicar la ley de Hardy -Weinberg para 
conocer la estructura de la poza genética. 

e Comprender cómo la ley de Hardy-Weinberg 


permite conocer mecanismos y fuerzas evolutivas. 
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Estructura de la 
Información Genética 


Todos los organismos tenemos la información genética 
para elaborar las macromoléculas que conforman nues- 
tras células y cuerpo. Esa información (genes) se usa a 
lo largo del desarrollo embrionario de acuerdo a reglas 
locales sin plan general para dar origen a las células 
especializadas, tejidos, órganos y aparatos que nos 
componen. 


Esa información también dirige el funcionamiento del 
cuerpo y se expresa en cada función (nutrición, 
respiración, excreción, circulación, motilidad, defensa 
inmune, regulación, c y comportamiento). 


La información genética del organismo se llama Geno- 
ma. La información está escrita y respaldada en molé- 
culas de ADN mediante un “alfabeto” de 4 letras 
químicas: G, A, C y T. El genoma de las distintas 


especies varía desde poco menos de 500 mil pb (Kpb) 
a varias decenas de miles de millones de pb (decenas 


Tipo de organismo | Genoma Mpb / + de Gpb). * 
de genes 


Mycoplasma genitalium 0.58 / 467 Cg6B y C. ¿Cuál especie te parece que tendrá más 
Mycoplasma pneumoniae 0.82 /677 genes, los humanos, una mosquita drosofila, una planta 
Haemophilus influenzae 183 1.709 de arroz, un gusano nemátodo o una bacteria? Contes- 
Synechocystis sp. 3.57 13,169 ta , luego analiza la tabla 1 y 
Escherichia coli 4.64 / 4,289 


ordena según el número de genes de su genoma. 


Orden por Especie 
tamaño del 
genoma CD-CE-4 


Bacillus subtilis 4.21/4,100 
Helicobacter pilori 1.67 / 1,566 


jannasschil 
(Nature 9-11-2006) Protista, ciliado 
Fungi, ascomiceto 


Aspergillus oryzae Eukarya, reino Fungi, | 37 / 12,074 


filo antofita, 
monotiledónea 
* *(Nature Genetic October | antofita,dicotiledónea 
2010, 42(10):833-9) , ToOsácea 
Eukarya, reino Ani- | 96.90 / =19,099 
malia, filo nematodo 
Drosophila melanogaster | Eukarya, reino Ani- | =137 / 213,601 
insecto 
Homo sapiens Eukarya, reino Ani- | =3,200 / <20,000 
no malia, filo cordado, 
primate 


Tabla 1. Algunas especies con genoma secuenciado. 


Arabidopsis thaliana * Eukarya, Plantae, | 47.7 / 27,228 
filo antofita, 
dicotiledónea 





1 Los humanos tenemos unos 3.2 Gpb. 
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Fig. 1: Cariotipos humanos de varón y mujer 











Los 3.2 Gpb del genoma humano se encuentran re- 
partidos en 24 cromosomas distintos designados con 
números del 1 al 22 (los autosomas) más los dos 
cromosomas que determinan el sexo, el X y el Y. La 
fotografía de los cromosomas metafásicos ordenados 
por tamaño y morfología se llama cariotipo (cario- = 


). Se muestran en la figura 1, los 


cariotipos de un varón y una mujer. 


Recuerda que los cromosomas aparecen por pares 
(uno proviene de tu padre y otro de tu madre). CG5e 


¿Cuántos cromosomas distintos tiene un varón? 


En cambio, ¿Cuántos cromosomas distintos tiene una 
mujer? 


¿Cuántos pares de cromosomas posee un humano? 
Tiene pares de cromosomas, de ellos, pares 
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son autosomas y el otro par es el sexual. 


¿Cuál par de cromosomas sexuales caracteriza a un 
varón? El par 


¿Cuál par de cromosomas sexuales caracteriza a una 
mujer? El par 


No todas las pares de bases del genoma tienen las 
mismas funciones. Las secuencias del ADN humano se 
conocen desde el año 2000. Ve la figura 2. 





45% del ADN es de secuencia única 


Aqui están las regiones que 
codifican proteinas (1.5%) 


45% del ADN es de secuencia 
medianamente repetitiva 


Aquí hay secuencias de antiguos 
retrovirus inactivados (L1 y Alu) 


10% del ADN es de secuencias 
altamente repetidas útiles para 
identifición (huella de ADN) 





Fig. 2: Estructura del genoma humano. 











Los genes son las unidades de la información genética. 
Los genes son secuencias de nucleótidos dentro de 
una molécula de ácido nucleico que codifican la sínte- 
sis de moléculas de ARN funcionales y a través de un 
subtipo de éstos (los ARN mensajeros) a las proteínas. 


En el pasado se creía que el 98.5% del ADN humano 
era ADN basura sin función alguna. Puesto que los 
genes humanos solo ocupan el 1.5% de pb del 
genoma. Hoy se sabe que no es así. Es probable que 
la mayoría tenga funciones estructurales y reguladoras 
aún no bien conocidas, aunque no sea codificar la 
elaboración de proteínas. 


En los cromosomas el ADN posee varios niveles de 
enrollamiento de modo tal que permite o prohíbe la 
lectura de los genes por las enzimas ARN polimerasas 
y la consecuente síntesis de ARN funcionales (ARNri- 
bosomal, ARN de tranferencia, ARNm y otros). Hay de 
cientos a miles de genes a lo largo de cualquier 
cromosoma. Ve la figura 3. 
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Fig. 3: Cromosoma X humano, se indica la posición de algunos 
genes que mutados generan enfermedades genéticas. 








Herencia Mendeliana 








Fig. 5: Gregorio Mendel 
sosteniendo una flor de 
chicharo. 











Gregorio Mendel (1822-1884) descubrió las leyes de la 
herencia que llevan su nombre. Esas leyes describen 
los procesos básicos de transmisión de la información 
genética a los descendientes de organismos sexuados. 
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Forma de la 
legumbre 


Lisa Estranqulada 


Color de la 
legumbre 


Verde Amarilla 






a 
Posición de 
las flores 


Talla de 
las plantas 


Normal Enana 
Fig. 4: Los 7 Caracteres del 
chícharo estudiados por 
Mendel. Formas de 
expresión, Dominantes y 
recesivas. 











Por competencias 


Ve la figura 4. 


Mendel era un fraile dedi- 
cado a la enseñanza de 
ciencias en las escuelas 
superiores de entonces 
pertenecientes al territorio 
de la actual Eslovaquia. * 


Después de la publicación 
del libro de Darwin, Sobre 
el origen de las especies, 
Mendel inició una serie de 
experimentos sobre la he- 
rencia con plantas de chí- 
charo y fucsias con la in- 
tención de refutar la evo- 
lución.* 


No lo logró, aunque du- 
rante 7 años cultivo unas 
27 mil plantas, observó 
unas 12 mil, obtuvo 34 
variedades y analizó 300 
mil semillas. Publicó sus 
resultados en dos peque- 
ños artículos. Que no tu- 
vieron la repercusión que 
merecían, pues allí des- 
cubrió cómo se transmite 
la información genética. 


Fue hasta 1900 cuando 
tres grupos científicos dis- 
tintos encabezados por 
Hugo de Vries en Holan- 
da, Carl Correns en Ale- 
mania y Erick Tchermak 
en Austria redescubrieron 
que los caracteres (ras- 
gos) de los organismos 
no se heredan en si mis- 
mos, sino lo son sus de- 
terminantes, los genes. 
Nombraron a las leyes re- 
descubiertas como leyes 
de Mendel y aceptaron la 
prioridad de él, fundando 
la Genética. 


Las leyes de Mendel son 
una proeza científica que 
nos explica cómo ocurre 


2 Lee Serre, J-L (1984) La génesis de la obra de 
Mendel Mundo Científico 4(41)1084-92.. 

3 Bishop, BE (1996) Mendel's opposition to evolution 
and to Darwin J of Heredity 87:205-13. 
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la herencia de la información genética y permitió 
clarificar la evolución de las especies como el cambio 
de ésta a lo largo de las generaciones. 


Nomenclatura 


Los genes se representan con fínes didácticos con 
letras en itálicas. Por ejemplo A, a, B, D, d o z. Aunque 
como conocemos miles de millones de secuencias de 
más de mil genomas de otras tantas especies, los 
nombres de los genes son series de letras y números 
muy crípticos. 


Las variantes de cada gen se llaman genes alelos y 
hay dos tipos, respecto a las leyes de Mendel: Los 
genes alelos dominantes y los recesivos. 


Biología 2 “Ajuste curricular” 





Fig. 6: Ejemplos de representación de genes alelos. 











Los alelos dominantes se escriben con letra mayúscula. 
Los recesivos, por supuesto, se anotan con letra minús- 
cula. Cuando un nombre del gen usa varias letras y 
números ponemos exponentes w (de wild = silvestre) O 
“+” para los genes alelos dominantes y el exponente 
menos *-* para los recesivos. Ve la fig. 6. 


CG4a. Clasifica los genes alelos de la figura 6 


alelos recesivos 





Los genes alelos dominantes son genes que funcionan 
en todas las generaciones. En cambio, los alelos 
recesivos sólo se expresan cuando están en los dos 
juegos de información de cada individuo. 


El fenotipo (feno- = apariencia) de un organismo es el 
conjunto de sus rasgos anatómicos, funcionales y con- 
ductuales. Esa apariencia deriva de la información ge- 
nética expresada a lo largo de todo el desarrollo 
embrionario en cascadas de eventos interactivos Influi- 
das por el medio. 
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En sentido estricto no está escrito en nuestro genoma 
que tendremos ojos tapatíos, sino que los miles de 
genes alelos que poseemos se expresan produciendo 
decenas de miles de ARN y proteínas que interaccio- 
nan de manera compleja en células, tejidos, órganos y 
medio interno cuyo resultado es, en este caso, que se 
forman ojos grandes. Ve la figura: 





ARNt Desarrollo y 
ADN Transcripción. ARNm a metabolismo 
| | 2 4=% | : 
(genotipo) ARNP 2Ó=21ARN 
otros ÁRN 


El genotipo es la fórmula de los genes alelos que tiene 
un individuo y representa sólo a aquellos genes que 
estamos estudiando cómo se heredan. El genotipo 
representa los 2 juegos de genes alelos mediante los 
símbolos de éstos. Para el caso de un sólo gen (locus 
dicen los genéticos) hay los siguientes genotipos: 


e — Genotipos Homocigotos 
o Genotipo homocigoto dominante: AA 
o Genotipo homocigoto recesivo: aa 

e — Genotipo Heterocigoto: Aa 


El fenotipo depende del genotipo y por ello para cada 
carácter existen varias formas de expresión, dos o más. 
Por ejemplo, para el carácter “Color de ojos” existen 
las formas de expresión de ojos... 


* Cafés 

* negros 
* azules 
* verdes 


En cambio para el carácter lateraridad cerebral hay 
sólo dos formas de expresión: zurdo o diestro. 


Las formas de expresión se clasifican en formas domi- 
nantes (son detectables en cada generación) y formas 
recesivas (reces- = receso o descanso). Los rasgos re- 
cesivos sólo son visibles en algunas generaciones. 


Las formas de expresión dominantes de un carácter 
derivan de genes alelos dominantes. Las formas reces- 
vas derivan de la presencia de genes alelos recesivos 
en ambos juegos de información genética. 


Cuando un rasgo del fenotipo depende esencialmente 
de un sólo gen, se denomina carácter monogenético 
y en el caso más común, cuando depende de >1 gen, 
se llama carácter poligenético. 
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CG4a. Las generaciones en los experimentos de cruza 
se denominan generaciones filiales (padres, hijos, nle- 
tos) y se representan con una letra F con un subíndice: 
cero para padres, 1 para hijos y 2 para nietos, (así P Ó 
Fo, Fs, y F,). 


Leyes de Mendel 


El éxito de Mendel al descubrir las leyes básicas de la 
herencia se debe a la acertada elección de la especie 
experimental. El eligió a la planta de chícharo cuyas 
flores hermafroditas pueden autopolinizarse y dejar 
descendencia por el simple procedimiento de cubrir sus 
flores con bolsitas de papel y también pueden cortarse 
sus estambres y polinizar a las flores de plantas selec- 
clonadas. 


Además, Mendel seleccionó para sus experimentos 
caracteres fenotípicos con dos formas de expresión 
claramente discernibles y se aseguró de que eran 
plantas de línea pura que siempre tenían plantas hijas 
con una misma forma de expresión, generación tras 
generación de autocruza. Ver figura 5 


Finalmente, en cada experimento de cruza, Mendel 
terminaba el experimento con la autopolinización de las 
plantas hijas. Procedimiento no seguido por sus con- 
temporáneos. Así pues, Mendel analizaba las genera- 
ciones Fo, F: y Fo. 


Primera Ley de Mendel, de la Segregación: 
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denominarse Ley de la Uniformidad. Con cierta fre- 
cuencia se cita esta ley, como Ley cero de Mendel. 


Ley de la Uniformidad de Mendel. 








Cuando se cruzan dos organismos de línea pura 
(homocigotos) entonces todos los descendientes 
tendrán el mismo genotipo y fenotipo. Es decir, la 
generación Fl es uniforme. 











Los pares de genes alelos se separan durante la 
meiosis que da origen a los gametos y quedan en 








el núcleo de distintos gametos. 





Segunda ley de Mendel, de la Distribución inde- 
pendiente 





Los genes alelos de un par se reparten en los 
gametos libremente respecto a los genes alelos de 
otros pares. * 











Posteriormente, algunos genetistas reconocieron en el 
trabajo una tercera ley que dado su carácter suele 


4 Esta ley sólo se cumple si los genes de cada par se en- 
cuentran en cromosomas distintos o están ubicados en 
lugares muy distantes del mismo cromosoma. Cuánto 
más cercanos están dos genes, es menos probable que 
un entrecruzamiento de cromátidas los separe y por 
tanto se heredarán juntos. Estas series de genes 
cercanos se llaman haplotipos. La diferente 
probabilidad de heredarse juntos se usó para mapear 
los genes de los cromosomas en centimorgans. 
Actualmente es un método obsoleto porque es más 
fácil secuenciar el ADN. 
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Mendel descubrió las leyes O y primera durante un 
esquema experimental llamado Cruza Monohíbrida, el 
cual consta de una cruza de organismos de línea pura 
FO (homocigotos) y la autocruza de sus hijos F1. Sigue 
en la fig. 7 la cruza comparandola con cada paso del 
siguiente procedimiento: 


Disponemos de tres secciones verticales, en la primera 
sección anotamos los eventos y las entidades que 
sufren los procesos, en la sección central esquemati- 
zamos con flechas los eventos y en la sección derecha 
describimos los genotipos y fenotipos anotando sus 
proporciones: 


1. Anotamos la generación FO, sus genotipos y 
los describimos. 


2. Deducimos el genotipo de los gametos FO. 


3. Combinamos los genes portados por los 
gametos de ambos progenitores. 


4. Anotamos la generación 1, escribimos sus 
genotipos y describimos a la generación. Aquí 
se aplica la ley de la uniformidad. 


5. Anotamos el genotipo de otro organismo F1 
para la autocruza y deducimos el genotipo de 
todos los gametos F1 que puedan formarse. 
Aquí se aplica la ley de la segregación. 


6. Hacemos la singamia de todas las com- 
binaciones posibles de los gametos de un 
organismo con los gametos del otro. Usamos 
un cuadrilátero de Punnett. 


7. Anotamos la generación F2, el genotipo de 
los descendientes posibles y describimos a la 
generación sin olvidar la proporción de cada 
genotipo y fenotipo F2. Ve la fig. 7 ¿Cuántas 
generaciones se siguen en la cruzas de 
Mendel? 
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homocigoto dominante: 
chícharo lisoR a 
Generación F H— RR 
Cametogónesis ll == 


homocigoto recesivo: 


chícharo rugoso F 
y | 












Gametos Fq —>  100%R r 100% 
Singamia ¡———— genotipo F, : 100% Rr 
Generación Fy ¡> SS do ind 


o. RI — fenotipo F,: 100% R 
SS (dominante, semilla lisa) 


|¡Rr 
Sinqamia 
, r R 
7 Gametos F¿: 50% R,r 
Genotipos F,: 
R p 
Generación F, Ln | 


r 2 
1 homocigoto dominante RR 
2 heterocigotos Rr 
El gen Fr de Mendel ya fue identificado, 
clonado y secuenciado. Corresponde a una 
inserción de un transposon en una enzima 


1 homocigoto recesivo FF 
que ramifica el almidón de reserva de la semilla* 1  [chícharo rugoso] 
Fig. 7: Ejemplo de procedimiento de la cruza monohíbrida. 
*Bhattacharyya, M et al (1990) The wrinkled-seed character of pea 
described by Mendel is caused by a transposon-Cell 60:115-122 





Fenotipos Fo : 


3 — (chícharos lisos) 














Dado que los organismos F1 poseen la forma de expre- 
sión dominante. ¿Eso significa que no heredaron de la 
FO, la información para generar la forma de expresión 
recesiva? 


Generación F, MN X MM 


gametogénesis | | 





gametos F : 


singamia Ms 
Generación F, | X | 
LT LT 


gametogenesis 


gametos F, : 


AAA A y 


singamia 





Generación F> 





Fig. 8: Realiza la cruza monohíbrida 11 x ii 











Lleva a cabo la cruza monohíbrida de chícharos de 
línea pura para el carácter “color de la semilla” de- 
terminado por los genes alelos dominante I (induce la 
forma de expresión semilla amarilla) y recesivo i 
(chícharo verde). Completa la figura 8. 
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Hay otro método para hacer la cruza monohíbrida 
basado en el hecho de que una cruza en realidad es 
una multiplicación. Aquí tienes una prueba de que las 
matemáticas son una ciencia básica de la biología. * 








semilla 





Amarilla Verde 


Fig. 9: Fenotipo dominante y recesivo de 
los organismos FO de la cruza ll x ii. 











CG4a. Recuerda, en algebra, elevar al cuadrado con- 
siste en multiplicar por si mismo un número: 3% = (3)(3) 


Para cualquier número, usamos letras que los repre- 
sentan, las literales: a? = (a)(a) 


Las expresiones algebraicas contienen 1 0 más suman- 
dos. Las que tienen 2, se llaman binomios. Por ejemplo 
(2x + 3y) o también éste (4 W - % 2). 


El cuadrado de un binomio es su multiplicación: 
(2x + 3y) = (2x + 3y) (2x + 3y) 


La multiplicación de un binomio por otro binomio se 
resuelve multiplicando cada sumando de un binomio 
con los sumandos del otro: 


(2x + 3y) (2x + 3y) = 4xó + 6xy + 6xy + 9y* 

y su siguiente simplificación: 

(2x + 3y) (2x + 3y) = 4xó + 12xy + 9y? 

Los matemáticos describen el procedimiento así: 


Un binomio al cuadrado es = al cuadrado del 
primer sumando más el doble producto del 1* 


por el 2? más el cuadrado del segundo 
término. 





La cruza monohíbrida de un homocigoto dominante 
para la forma de expresión “flor violeta” con la forma de 
expresión “flor blanca” del carácter color de flor. Ve la 
figura 10. 


5 El carácter mendeliano ”P” color de la semilla 
depende de un gen conocido como SGR que codifica a 
proteína reguladora de la degradación de la clorofila 
durante la senescencia. La mutación responsable de la 
forma recesiva semilla verde es una inserción de 6 pb. 
Sato, Y et al (2007) Mendel's green cotyledon gene 
encodes a positive regulator of the chorophyll- 
degrading pathway PNAS 104(35):14169-74 
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Púrpura Blanco 


Fig. 10: Carácter: Color de la flor 


Cruzemos: FF x ff flores violetas por flores blancas el 
binomio al cuadrado se anota así: (F + f)?, al expandirlo 
nos da lugar a un trinomio que contiene los genotipos 
F2, de allí deducimos los fenotipos F2 y usamos la ley 
de la uniformidad p/la generación F1: 


Biología 2 “Ajuste curricular” 





Cruza Monohibrida FF Xx ff 
Generación F2 
2 

(F + f) = (1FF + 2Ff + 1ff) «genotipos F2 

Por la ley de la pe A 1f  —<_fenotipos F2 
generación Fl] | 
genotipo Fl = 100% Ff 
fenotipo FI= 100% F 


Fig. 11: La cruza FF x ff por el método algebraico. 











CG5b. Escribe: 
Genotipo de los progenitores FO: y 





Por competencias 


Fenotipo de los progenitores FO: y 





Genotipo de los organismos Fl: 
Fenotipo de los organismos Fl: 
Genotipo organismos F2: 
Fenotipo organismos F2: 


Cruza Dihibrida 


La cruza dihíbrida es el mismo esquema de Mendel, 
excepto que se sigue la herencia de 2 genes distintos, 
no alelos (2 loch). Por supuesto se parte de organismos 
de doble línea pura para los caracteres a estudiar. 


Por ejemplo, en el chícharo: 


Ve el fenotipo en la fig. 13 


Alelos determinantes NO 
Textura de la semila 
Alelos determinantes Ro 


La cruza dihíbrida ITRR x iirr la vemos en la figura 12. 
Haz lo siguiente en ella: 





Encierra en un rectángulo azul el primer paso del 
procedimiento de las cruzas tipo 








Generación Fg: — IERRX it fenotipo Fp: Dobles dominantes y dobles recesivos IR e ir 
gametogénesis 
Gametos Fpy: IR. dr gametos FO: 100% IR y 100% ir 
singamia Ñ 
Generación Fy : li Rr X li R 


gametogénesis 





Fig. 12: Cruza dihíbrida RR x ¡irr 


genotipo Fp: Dobles homocigotos dominantes y recesivos 


. _ genotipo Fy :100% doble heterocigoto «TiRr» 
" fenotipo F/:100% doble dominante « IR » 


25% de cada uno de los 4 
tipos de gametos Fy 


Mendel: Anota el genotipo de los 
progenitores FO y descríbelos. 


Encierra en un rectángulo morado 
el segundo paso del procedimiento 
de las cruzas: Deduce el genotipo 
de los gametos FO y descríbirlos. 


Haz lo mismo con el tercer paso 
del procedimiento de cruza, pero 
con color rojo: Combina los genes 
de ambos gametos. 


Ahora, encierra en un rectángulo 
verde el cuarto paso del proce- 
dimiento: Describe el genotipo y 
fenotipo de los hijos F1 (ley de la 
uniformidad). 


Al quinto paso, haz lo mismo, pero 
enmarca con color amarillo: 
Deduce el genotipo de todos los 
gametos F1 que puedan formarse 
y anotamos sus proporciones. Aquí 
se aplica la ley de la Distribución 
independiente. 
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Ahora enmarca de color naranja el siguiente paso: Une 
los gametos de un individuo F1 con todos los gametos 
del otro. Haz todas las combinaciones usando un 
cuadrilátero de Punnett de 4x4 (puesto que hay cuatro 
gametos distintos de cada organismo F1). 


Biología 2 “Ajuste curricular” 





Fig. 13: Chícharos de la F2 de IIRR x iirr 














Sólo falta describir la generación F2: las proporciones 
en que aparecen los diversos genotipos, fenotipos y 
sus nombres. 


CG5B. Así, pues, copia en la tabla inferior todos los 
genotipos F2 existentes con sus proporciones. Inicia 
por el vértice superior hacia abajo y hacia a la derecha. 
Sigue el ejemplo: 


Nombre: Genotipo... 





Doble homocigoto dominante 








Homocig.domin. p/l y recesivo p/r 

















De la misma forma anota, sigue el ejemplo, el número 
de organismos F2 que tienen los fenotipos siguientes. 


Nombre 





Doble dominante 





Dominante para l y recesivo para r 


recesivo para l y dominante para R 














Doble recesivo 
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El mismo resultado puede obtenerse por el método 
algebraico: 


TIRR xiirr  -------- > (1 +1) (R +r) 


Elevamos al cuadrado cada binomio y obtenemos dos 
trinomios que se multiplican. 


(111 +21 + 111) (1 RR + 2 Rr + 1 rr) 


El proceso es laborioso, pero sencillo y puede ser 
transcrito a cualquier lenguaje de programación para 
calcular el número de genotipos y fenotipos F2 para 
genes de muchos loci (latín, loc- = lugar, -¡= gramema 
latino para el plural). 


Recopilando: En la cruza monohíbrida ¿Cuántos 
genotipos F2 diferentes se formaron? . ¿Cuántos 
Fenotipos F2 distintos se generaron? __. ¿Cuál fue el 
tamaño de la generación F2 que contiene todos los 
genotipos (Nr>)? 





En la cruza dihíbrida ¿Cuántos genotipos F2 distintos 
se formaron? . ¿Cuántos Fenotipos F2 se 
generaron? _. ¿Cuál fue el tamaño de la generación 
F2 que contiene todos los genotipos (Nf,J2 


CG5c. De lo anterior es fácil deducir los genotipos, 
fenotipos y Nr, para cualesquier número de genes: 





H | FGenotipos |*Fenotipos F2 Ne 




















100 
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Recuerda que el número de genes que posees es de 
unos 19 mil quinientos. Normalmente al embarazarte 
sólo tendrás un hijo. El genotipo de ese bebe resulta de 
una serie de eventos al azar, precisamente de cuál 
espermatozoide fecundó a cuál óvulo estuvo presente 
en la trompa de falopio. 


Por ello, si Einstein y la Marilyn Monroe hubiesen teni- 
do un hijo como ella se lo insinuó a él. Su hijo no nece- 
sariamente hubiese tenido la inteligencia del mejor 
físico del siglo XX, ni la belleza de ella. Podría, como lo 
supuso Einstein: tener la fealdad de él y la inteligencia 
de ella. * ¡Pobre chamaco! 


Variaciones de la Herencia 
Mendeliana 


Las leyes la herencia descubiertas de por Mendel se 
refieren sólo a las especies con reproducción sexual y 
en sentido estricto a aquellos caracteres que son 
determinados por la acción de un sólo gen nuclear con 
dos variantes alélicas. 


La realidad es más compleja. También hay genes en 
mitocondrias y cloroplastos que se heredan de otra 
forma. Además, no todos los organismos usan la 
reproducción sexual. En esos casos hablamos de 
herencia No-mendeliana. Por otro lado, la mayoría de 
los rasgos del fenotipo dependen de... 


+ Genes con más de 2 alelos (Alelismo), 


+ Hay genes alelos dominantes simultánea- 
mente (Herencia Intermedia), 


e — Muchísimos caracteres resultan de la acción 
conjunta de varios genes diferentes 
(Herencia Multifactorial) o 


e — Sufren, unos pocos rasgos, de la falta de 
entrecruzamiento de cromátidas entre los 
cromosomas sexuales XY y esos genes se 
heredan juntos (Herencia ligada al sexo). 


No estudiaremos la herencia No-Mendeliana, pero es 
muy sencilla dado que la replicación del ADN es el 
proceso básico de la reproducción y no hay singamia, 
todos los organismos descendientes son genética- 
mente iguales, es decir son clones de sus progenitores. 


6 Marilyn Monroe era sin duda muy bella, pero ello no 
le quitaba un ápice de su inteligencia. De hecho hay 
evidencias de que pensaba mejor que el promedio. Hay 
muchas fotos de ella leyendo. 
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Herencia Intermedia 


Cuando un organismo tiene en un locus (lugar del 
genoma) un par de genes alelos dominantes y distintos 
(codominancia) ocurre la herencia intermedia del 
rasgo del fenotipo involucrado. Ya sea que organismo 
portador parezca una forma intermedia entre los feno- 
tipos dominantes o sólo distinta. 


Por ejemplo, las flores del género Mirabilis poseen los 
genes alelos codominantes C* y C*. El primero 
determina la forma de expresión flores magentas y el 
segundo flores blancas. 


¿Qué fenotipo tendrá un organismo C*C*? El alelo C* 
hará que la flor fabrique un color rojo intenso y el gen 
C? hará que se elabore un color blanco. Rojo más 
blanco da color 


Realiza la cruza monohíbrida C*C* x C*C*: 


Generación F, | X A 
l 


gameltogénesis l 


gametos F : ? 


singamia ga 
Generación Fr, MU X | 
LA LAS 


gametogenesis 


gametos Fy : e 2 y A 


singamia 





Generación F> 





Aplica también el método algebraico: 


Cruza Monohibrida ______X 
Generación F? 
2 
(+= (++) —gmotipos F2 


Por la ley de la Uniformidad 

— lenotipos F2 
generación Fl 
genotipo Fl = % 


fenotipo Fl = 9 
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CGbe. Escribe: 

Genotipo de los progenitores FO: y 
Fenotipo de los progenitores FO: y 
Genotipo de los organismos Fl: 

Fenotipo de los organismos Fl: 

Genotipo organismos F2: 

¿Cuántos genotipos F2 se forman ? 
Fenotipo organismos F2: 


¿Cuántos fenotiposF2 se forman? 





Antigeno A Antigeno B 





Tipo sanguineo A Tipo sanguineo B 


Antigeno AB Sin antígenos 





Tipo sanguineo AB Tipo sanguineo O 


Fig. 14: Grupos sangíneos y sus antígenos. 











Alelismo 


Un gen alelo es la variante de un gen. Las variantes 
surgen por mutaciones de la información genética, si 
las mutaciones son perjudiciales entonces sus organis- 
mos portadores morirán o no dejaran descendencia y 
en la población desaparecerá esa variante del gen. Si 
la mutación es neutra o favorable entonces la mutación 
permanecerá o se extenderá entre los descendientes. 


Todos los organismos somos seres mutantes. Cada 
uno de nuestros genes son genes producto de muta- 
ción tras mutación a lo largo de las generaciones desde 
el origen de la vida. Por ello, suelen existir más de 2 
alelos comunes para cada locus del genoma. 


Un ejemplo es el carácter grupo sanguíneo. El sistema 
ABO se determina por un gen que tiene 2 genes alelos 
dominantes y un recesivo que los representaremos con 
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Por competencias 


fines didácticos como: S*, S* y s” y su efecto es: 


e  S* determina la forma de expresión grupo de 
sangre A, 


e  S? da origen la forma grupo B y 


e El gen alelo recesivo s” induce la forma grupo 
0 que todos dicen “o”. 


Los grupos sanguíneos son rasgos muy importantes. 
Las transfusiones y los transplantes de órganos sólo 
son posibles cuando los grupos son compatibles. 


Nuestro medio interno es un lugar muy bueno para vi- 
vir. Los microbios y los parásitos intentan alojarse en él. 
Por ello a lo largo de la evolución de los organismos 
pluricelulares surgió el Sistema Inmune que combate 
las invasiones del medio interno. 


El sistema inmune reconoce todas las macromoléculas 
propias del organismo por la forma de su superficie, de 
modo que cualquier macromolécula extraña no es reco- 
nocida y se disparan los mecanismos de defensa. 


Las macromoléculas que no son reconocidas como 
propias por el sistema inmune se llaman antígenos 
(anti- = contra y gen- = hacer) por que inducen la 
formación de proteínas defensivas llamadas anti- 
cuerpos que reconocen a los antígenos uniéndose a 
ellos inactivándolos y marcándolos para destrucción. 
Ve en la figura 14 los antígenos sobre los eritrocitos de 
cada grupo sanguíneo y en la tabla de abajo los 
genotipos y fenotipos involucrados. 





Genotipos |Fenotipos Antígenos Anticuerpos 
en los (Ab) 


eritrocitos 





Ss Grupo AB AyB ninguno 

















Sés” Grupo A A Ab anti-B 

ses? Grupo A A Ab anti-B 

S”s” Grupo B B Ab anti-A 

Ss? s3 Grupo B B Ab anti-A 

ss” Grupo 0 ninguno Ab ant-A y 
anti-B 
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Realiza la cruza mono híbrida S*S* x S? SP que se usan > 80% de todos sus genes. ¿La inteligen- 

cia se hereda? Si, pero cada persona tiene una 

Generación F combinación única de genes alelos de esos 20 mil 
0 || A || genes y puede también mejorar o empeorar. 

gamelogenesis l l Ve el diagrama de las interacciones entre las proteínas 

gametos F, : que participan en el cáncer de próstata en la figura 15.* 


Lo) , Lo) 


] Por ello los caracteres cuantitativos son el ejemplo 
singamia | | 
Pao ¡a | k 


gameltogénesis 





gametos Fy : y EN o ] 


singamia 





Generación F> 





CGbe. Escribe: 








Genotipo de los progenitores FO: y EX 
Fenotipo de los progenitores FO: Sa Y_—L_ He" 
P pe o E) $ SL 2 

Genotipo de los organismos F1:________. Fig. 15: Diagrama de interacciones en el cáncer de 

Fenotipo de los organismos Fl: próstata ¿Cuántos genes están involucrados? 
Estima: . ¿Una medicina que afecte una 

Genotipo organismos F2: proteína podrá curar el cáncer? 

¿Cuántos genotipos F2 se forman ? 











Pon PMA común de la herencia multifactorial. Predecir qué tan 


¿Cuántos fenotipos F2 se forman? alto será un hij(Y es muy difícil por lo dicho. 


Sin embargo a nivel de las poblaciones podemos 
Herencia multifactorial aplicar la estadística. Ve la figura 16. 


Casi todos los rasgos del fenotipo dependen de la | 
acción coordinada en el espacio y en el tiempo de | 
muchos genes de modo que como lo vimos antes. Si 
seguimos la herencia de, por ejemplo 5 genes 
responsables de un rasgo, entonces habrán 3* 
fenotipos distintos, en caso que solo hay 2 alelos en 
cada uno. 3*= 





¡Son muchos, para tan poquitos genes!. 


Lo cual confunde a las personas porque no entienden | 
la herencia. Creen erróneamente que se heredan | 


rasgos cuando se heredan genes y cada persona tiene TEE IorabaDs 


un genotipo de miles de millones posibles. Fig. 16: Los caracteres cuantitativos se distribuyen 
según una curva normal. 111X/ZULtL/1Y/ UILMIUELSCdILUILLL 
De estudios de expresión en cerebros de ratón se sabe AREA A SS 


cancer-complicated.html 





Dar 54 55" 5" Er>71 co 





” 60” 61 82" 68% 6 
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CG-4a. Mide el largo del dedo medio de todos tus com- 
pañeros y grafica la frecuencia contra los grupos de 
distinto largo. 


Biología 2 “Ajuste curricular” 


Por competencias 


Debido a que los cromosomas sexuales no contienen el 
mismo número y tipo de genes, además de poseer una 
estructura distinta. No pueden entrecruzarse. Entonces 
los genes del cromosoma X se heredan juntos; deján- 
dose de cumplir una ley de Mendel, ¿cómo se llama 
esa ley? Ley de 


Una mujer tiene dos juegos de genes del cromosoma 
X, los hombres sólo un juego. Por ello el sexo genética- 
mente débil es el sexo masculino. Pues si un gen de 
cromosoma X? tiene un gen mutado entonces se pade- 
cerá una enfermedad dependiendo del sexo, si se es 
macho -enfermará. En cambio la hembra será portado- 
ra de la mutación, pero será sana ya que tiene otro gen 
de respaldo. Ve las figuras 17 y 3. 





Gametos F, E ; E hd 
S e 
E 


(singamia) [o 


Generación A 


FECUNDACION 


Ja a 





Fig. 17: Herencia del sexo y ligada al sexo. 


? y 
Generación F, E A " 
n 


el 
lo 
homólogos 
un 3en 
cromosoma XA. 
dad genética sólo si es homocigota, pero un 

hombre siempre se enfermará si su único cro- 
proveniente de <u madre, tiene un 


gen alelo puede ser dominante o Feceslvwvos» 
primero siempre se expresa el segundo só- 
51 existen 2 copias en ambos cromosomas 
(homocigoto). 
alelo recesivo letal o dañino en el 


mosoma X, 
gen alelo dañado. 


Por eso si existe 


una mujer padecerá la enferme-— 


AH 








Herencia ligada al Sexo 


El sexo se induce por diversos mecanismos. En las 
tortugas la temperatura del huevo en la nidada asigna 
el sexo. Por ejemplo en Trachemys scripta si los 
huevos se desarrollan entre 25 a 27% C nacen machos, 
si se desarrollan de entre 30.5 a 33% C serán hembras.* 


Otras especies dependen de la presencia de machos. 
Si hay machos se desarrollan hembras. Si no hay, algu- 
nas hembras cambian de sexo. También hay especies 
hermafroditas. 


Los mamíferos, aves, hormigas y abejas asignamos el 
sexo con cromosomas sexuales. En nosotros los mamí- 
feros, tener el par XX = hembra y XY = macho. En 
aves, tener ZZ = macho, ZW = hembra y en hormigas 
el par XX = hembra y los machos surgen del “par” X0. 
Ve la figura 18. 


8 Infotortuga. Com, Zona de cría. Consultado el 
25/10/2012 


http://www.infotortuga.com/determinacion _sexual.htm 
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A X0 
Zangano 


Fig. 18: La hormiga reina guarda los espermato- 
zoides y los usa todos, cuando se están 
acabando, los óvulos sin fertilizar dan lugar a los 
machos para la siguiente generación. 











9 El cromosoma X humano tiene 1,672 genes. Datos 
tomados el 25/10/2012: 


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/mapview/maps.c 
gi?taxid=96068:chr=X 
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Germline mutations 

* Present in egg or sperm 

+ Can be inherited 

* Cause cancer family syndrome 


Somatic mutations 
* Occur in nongermline tissues 
+ Cannot be inherited 


Parent 


O O 


Child 


Nonheritable Heritable d 
Mutation in tumor only Mutation in All cells 
(for example, breast) egg or sperm affected in 
offspring 


Atapred rom be Nañonal Cancer nas and Pe Amercan Sovety ol Cirmcal Oecclogy 


Fig. 19: Comparación entre las mutaciones 
somáticas vs de la línea germinal. 
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Las mutaciones se clasifican por las células que las su- 
fren en: 


+ Mutaciones somáticas. Son los cambios en 
el ADN de las células corporales, las que cola- 
boran para mantenernos vivos y por tanto no 
se heredan. Estas mutaciones provocan la en- 
fermedad de la radiación y cánceres. 


+ Mutaciones de la Línea Germinal. Estas 
cambian el ADN de las células madre de los 
gametos y por tanto se heredan. La evolución 
las requiere como fuente de variabilidad y 
ocasionan > 10* enfermedades hereditarias. 


Las mutaciones ocurren al azar y sin ninguna finalidad 
durante la replicación del ADN por errores de las 


enzimas ADN-polimerasas y también como resultado 


de fenómenos químicos (agentes mutá- 











Mutaciones Génicas, Inserción de una Base Nitrogenada: 





Si tenemos el siguiente trozo de ADN, él se traduce así: | 





5' ATgCATJACAGCgAgCTAgGCTITCTggTTgATTAg 3” 


MH DS 


Si luego Insertamos 1 Base, por ejemplo T antes del codón CAT | 


X 


E bb A FE W L -l-= 


e... 
5 ATOCÁTGACAYCIAJCTAGCTTTCTO9TTGATTAG 3" 


La secuencia de ADN cambia y se traduce diferente: 


5'ATqTCATgGACAgCgAgCTAgCTTTCTggTTgATTAg 3” 
M S StOop------=-=—=======o=o=ooooo=o- 


La proteína no se produce por que aparece una señal de stop: 
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Fig. 20: Ejemplo del efecto de una mutuación puntual (génica) 





genos) y físicos. El efecto de una 
mutación para el organismo, no sólo es 
por si misma, sino de su contexto 
(genoma) y el hábitat. Una mutación 
dañina como la que provoca la falta de 
una proteína (ve la fig. 20) puede ser 
beneficiosa en otro. 


Las mutaciones se subdividen por su 
efecto en el fenotipo en: 


+ Mutaciones  Neutras. Son 
cambios invisibles a la selec- 
ción natural, no afectan la apti- 
tud de los organismos en su 
medio. Son muy útiles como 
relojes moleculares de la evo- 
lución y la identificación por 
huella de ADN. La deriva génica 
cambia su frecuencia en la po- 
blación. 


+ Mutaciones Dañinas. Estas 
mutaciones disminuyen el de- 
sempeño de los organismos. 
Ocurren en las secuencias 
codificantes de proteínas, 








Mutaciones 


Las mutaciones son cualesquier cambio que sufre la 

información genética. Las más importantes para las es- : 
pecies son las que se heredan a la siguiente genera- 

ción, pues pueden afectar su desempeño y evolución. 

En lo individual, las mutaciones somáticas (de las célu- 

las del cuerpo) ocasionan cáncer y permite la evolución 

de las células tumorales lo que hace muy difícil su cura- 

ción. Ve la figura 19. Resalta de verde el lado con mu- 

taciones no heredables. 
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apenas el 1.5% de pb del 
genoma. La selección natural tiende a 
eliminarlas. 


Mutaciones beneficiosas. También afectan a 
la parte codificante del genoma. Las mutacio- 
nes mejoran el desempeño de los organismos 
de acuerdo a su modo de vida y su microam- 
biente. La selección natural las favorece y se 
extienden por la población. 
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Normal 


chromosome 9 Chromosomes break 


Normal 
chromosome 22 





abl 





(q34;q11) causa de la leucemia linfoblástica aguda. 








Changed chromosome 9 


Changed 


chromosome 22 
(Philadelphia 
chromosome) 





bcr-abl 


Fig. 21: Ejemplo de mutación cromosómica por translocación t(9;22) 


CGC 
Arg 


GUU 
Val 


UCC 
Ser 


mRNA 
amino acid 














e pp A 
SUBSTITUTION DELETION 
CGC|AUUJUCC CGC|UUU|CCA cGec 
































Arg Ile Ser Arg Phe Pro Arg 


here the whole 


note the change 
protein is altered 


of one amino acid 





Fig. 22: Ejemplos de mutaciones génicas. 


AGU 
Ser 





«uesn part of the original gene 


INSERTION 


uuc 
Phe 


here the whole 
protein is altered 





la proteína sólo en 1 aminoácido. Ve el primer 
ejemplo de la figura 22. 


+ Mutaciones sin sentido. Son los cambios 
que provocan la falta absoluta de la proteína o 
su acortamiento. Lo que produce pérdidas de 
función, típico de muchos alelos recesivos. 


Por su mecanismo, las mutaciones génicas (fig. 22) 
se clasifican : 








Las mutaciones también se clasifican por la estructura 
que sufre los cambios en: 


+ Mutaciones génicas. Las que cambian la in- 
formación genética a nivel del 
. Ve la fig. 20. 


+ Mutaciones cromosómicas. Las que impli- 
can cambios a nivel de los 
. Ve la fig. 21.% 


+ Mutaciones genómicas. Las que afectan la 
información a nivel del 


Mutaciones Génicas 

Los genes pueden sufrir toda una variedad de modifica- 
ciones cuya relevancia depende de la posición y tipo de 
cambio. Por lo general sólo un par de bases se modifi- 
ca y convierten a un gen alelo dominante en otro rece- 
sivo (ya que es más probable la pérdida de función que 
su mejora). 


Las mutaciones génicas se clasifican por sus efectos 
en la información genética: 


. Mutaciones silenciosas. En estas mutacio- 
nes no cambia la secuencia de aminoácidos 
de las proteínas codificadas por el gen. 


+ Mutaciones de sentido erróneo. En estas 
mutaciones puntuales el nombre del aminoá- 
cido (codón) cambia por otro. Así se modifica 


10 Puedes ver una animación de una mutación tipo 
translocación en: http://www.dnalc.org/view/15994- 
The-chronic-myeloid-leukemia-CML-mutation.html 
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e Inserciones. (ínserc- = meter) Consiste en in- 
crustar una o más pares de bases en la se- 
cuencia de ADN. En estas mutaciones la se- 
cuencia de aminoácidos de las proteínas se 
modifica completamente después del sitio de 
inserción, excepto para 3 pb o sus multiplos 
donde sólo se añade un aminoácido o más. 


Inserta una Adenina (A) después del 9* par de bases 
Usa el código genético de última página: 


ADN:+5'C0 ATg TAT CAT Co Agg CTT TgA TS" 
3 TG TAC ATA GTA GA MCO gAA ACT AD 
ARN:5'C AUg UAU CAU CgU Agg CUU UgA T3' 


Proteína:Met-Tyr-His-Arg-Arg-Leu 


Copia y muta por la inserción indicada: 


ADN:5'C ATg TAT A 
3 o TAC ATA MES 
ARN:5' AUg UAU a 


e — Deleciones. (delec- = suprimir) En estas mu- 
taciones puntuales se pierden un pb o más lo 
cual también cambia la secuencia de la proteí- 
na codificada después de la mutación. De 
nuevo, pérdidas de 3 o múltiplos de 3 sólo im- 
plican la supresión de un aminoácido o más. 
Deleta el pb N 5. 
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ADN:51C€ ATg TAT CAT CoT Agg (CTT Tg2 T3* 
31g TAC ATA GTA GCA TCC JAM ACT A5' 


ARN:5'C AUg UAU CAU CgU Agg CUU UgA T3' 
Proteína:Met-Tyr-His-Arg-Arg-Leu 


Copia y muta por la deleción indicada: 


ADN:5'C ATg Mi 
SU A 
ARN:5'U AUg 3' 


+ — Sustituciones. Estas mutaciones provocan el 
cambio de un pb por otra. Lo que muchas 
veces canjea un aminoácido por otros o por 
ninguno, pero no siempre se altera la secuen- 
cia de aminoácidos debido a la existencia de 
codones sinónimos. Sustituye el 11? pb por la 
timina (C11T). 


Copia y muta por la sustitución citada: 


ADNS5*0 AfG: FAT CAF COP Bag CIT TA ES 
3 tg TAC ATA GTA GUA TCO GAA ACT AD" 
ARN:5'C AUg UAU CAU CgU Agg CUU UgA T3' 


Proteína:Met-Tyr-His-Arg-Arg-Leu 


ADN:5'C ATg SN 
Sl TAC 
ARN:5'U AUg 3' 


+ Inversiones. Estas mutaciones implican una 
doble rotura de la doble hélice de modo que al 
repararse el trozo intermedio se voltea 180". 
Provocando el cambio de los aminoácidos 
codificados por el segmento involucrado. 
Invierte la sección desde el pb 6 a la 14. 


Copia y muta por la inversión indicada: 


ADN:<5'C AT TAT CAF CoT .Agg9: CTT TgA TS" 
3'g TAC ATA gTA gCA TCC gAA ACT A5' 
ARN:5'C AUg UAU CAU CgU Agg CUU UgA T3' 


Proteína:Met-Tyr-His-Arg-Arg-Leu 


ADN:5'C ATg 7 
SS MA 
ARN:5'U AUg 3' 


Mutaciones Cromosómicas 


Estas mutaciones no suelen cambiar la secuencia del 
ADN de los genes, sino más bien, la secuencia de 
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genes a lo largo del cromosoma. Estas mutaciones 
también se llaman aberraciones cromosómicas y 
eventualmente pueden verse sus efectos en la forma 
de los cromosomas metafásicos. Ve la fig. 21. y 23. 


Aa, - His >> € Dalias 








Deletion 
Gas S Halo ————> GB: Da 
Duplication 
———————> O O Bab 

inversion 








Translocation 
el 23: Algunas mutaciones cromosómicas estructurales. 








Las mutaciones cromosómicas se clasifican en: 


+  Aberraciones Estructurales. Cuando se 
afecta la secuencia de genes del cromosoma 
mismo. No creo necesario explicar a todas: 


o Inserciones. 
o  Deleciones 

o Sustituciones 
o Inversiones 


o  Duplicaciones. (duplic- = 
Estas mutaciones hacen copias de por- 
ciones del cromosoma de modo que au- 
menta el número copias de diversos 
genes. Ejemplo, del gen de la lactasa, la 
enzima que digiere la lactosa, hay 
personas con 2, 3 y hasta 6 coplas en 
etnias que crían ganado lechero. 


o  Translocaciones. (trans- = a través y 
loca- = lugar) Estas mutaciones implican 
la pérdida de porciones de un cromoso- 
ma y su inserción en otro cromosoma. 
Son muy importantes en el cáncer. Ve la 


figura 21 y 23. 
+  Aberraciones Numéricas o aneuploidias 
(an- = , eu- = 
ploid- = ) cuando se 


afecta el número de cromosomas en las 
células sin que ello afecte la secuencia de 
ADN en los cromosomas: 
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o  Monosomías. Son las aberraciones en 
las cuales sólo hay un ejemplar de un 
cromosoma. Ejemplo Síndrome de Turner 
(X0). Fig. 24. 


o  Trisomías. Estas mutaciones consisten 
en tener 3 cromosomas de un cromo- 
soma. Verbigracia la trisomía 21 (Down) 


o  Nulisomías. (nuli- = nulo, nada) cuando 
falta un par de cromosomas. 


Biología 2 “Ajuste curricular” 
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Úl 
á 


12 


Es 


18 


Y 


Fig. 24: Ejemplo de aberración numérica, la monosomía de 
Turner, X0. Encierra en un círculo verde al único cromosoma X 








Mutaciones Genómicas: 


La mutaciones genómicas afectan al genoma completo 
del organismo. Estas mutaciones son muy raras en los 
animales pero más comunes en Plantae. Pasan c/10* 
años. En la historia evolutiva de muchas especies y 
taxones han ocurrido duplicaciones o triplicaciones del 
genoma ancestral dando origen a nuevas especies O 
linajes en el lapso de una sola generación. Fig. 25. 


Mutágenos 


La tasa de error en la replicación del DNA es muy baja 
puede llegar a unos 5 errores cada 10* nucleótidos 
copiados debido a que existe la actividad correctora. * 
Incluso, el agua puede romper los enlaces que unen a 
los nucleótidos, a las bases nitrogenadas o a grupos 
amino produciendo mutaciones. También Los radicales 
libres oxidan al ADN, las radiaciones lonizantes como 
los rayos UV o Rayos X, muchas sustancias químicas 


11 Espinoza López, G (2004) Genética Molecular, UH. 


Visitado el 27/10/2012. 
http://fbio.uh.cu/sites/genmol/confs/conf4/index.htm 
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Apple progenitor 
genome n = 9 


chromosome 
loss 


Duplication 


Modern apple 
genome n=17/ 


Reservoir for new 
gene functions 
and evolution of 

apple-specific trailts 


Fig. 25: Un ejemplo de mutación genómica 
en la filogenia del manzano. ¿Cuántos 
cromosomas se perdieron después de la 
duplicación ? 











reaccionan con el ADN e incluso virus y retrovirus. 
Los mutágenos se agrupan por su naturaleza en: 


+  Mutágenos Químicos. Son sustancias que 
reaccionan con el ADN. Verbigracia: oxidan- 
tes, aductos, alquilantes (agregan grupos 
metilo, etilo o semejantes), átomos isótopos 
radiactivos que producen rayos alfa, beta y 
gamma) y otros. Fig. 26. 


+  Mutágenos Físicos. Son agentes físicos 
como las radiaciones lonizantes (Rayos alfa, 
beta, X, Gamma o cósmicos, rayos UV) que 
rompen el ADN. Ve la fig. 27. 
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ss, Cadmio 


E (pilas) 
—— Ácido 


esteárico 
(cera de vela) 


Tolueno 
Fósforo (solvente 





Butano 
(encendedor) 





Nicotina 
(insecticida) 











Amoníaco 
(limpia baños) 


Acido acético 
(vinagre) 
Metano 
(gas cloacal) 
(veneno) 


on 
ses (combustible 
de cohetes) 
Fig. 26: La sustancias del tabaco son en conjunto 


la principal causa de mutaciones de origen 
químico. 











+  Mutágenos 
Biológicos. Son en- 
tidades tales como 
transposones,  se- 
cuencias de ¡nser- 
ción, retrovirus y 
virus que inactivan 
genes al insertarse 
en sus secuencias 
codificantes. Ve la 
fig. 28. 


Fig. 2/: Los rayos X En la práctica, la tasa de 
son útiles, pero al mutaciones no es tan alta de- 
igual que otras bido a la existencia de 
radiaciones que muchos mecanismos de 
ionizan las reparación de mutaciones, 


sustancias, inducen | que no mencionaremos. 
mutaciones. 














CG6c. ¿Los rayos de micro- 
ondas del horno de igual nombre, producen 
mutaciones? 


¿La luz visible, causa mutaciones? 








Fig. 28: Modelo de un virus del papiloma 
humano. Como muchos virus, el VPH 
puede causar mutaciones cancerígenas. 
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No, la luz visible y las ondas de radio no son 
radiaciones ionizantes. No dañan al ADN. 


Genética de poblaciones 


La genética de poblaciones es la rama de la genética 
que estudia la herencia a nivel de las poblaciones que 
son conjuntos de organismos de la misma especie que 
comparten territorio y por tanto se cruzan con alta 
probabilidad. 


En esta rama lo importante es conocer la estructura 
genética de la población, es decir, conocer los 
porcentajes de cada gen alelo y cada uno de los 
genotipos de un locus. 


Las Frecuencias Alélicas son la frecuencia relativa 
(F,/N) de cada gen alelo. Como su nombre lo indica es 
la frecuencia absoluta de un alelo dividido entre el 
número total de genes alelos presentes en la población. 


Las Frecuencias Genotípicas, lo mismo, son las 
frecuencias relativas de cada genotipo divididas entre 
el total de genotipos existentes en la población. 


Medir las frecuencias alélicas y genotípicas permite 
saber si una población está evolucionando y eventual- 
mente, ayuda a establecer el mecanismo o fuerza 
evolutiva implicada. 


Ley de Hardy-Weinberg 


Geofrey H. Hardy, británico y Wilhem Weinberg, alemán 
propusieron independientemente en 1908 el análisis 
matemático para encontrar la estructura poza genética 
de la población (el conjunto de genes de la misma). 


Vamos a describir el caso más sencillo. Un sólo locus 
con un par de genes alelos, uno dominante y el otro 
recesivo. 


Imaginemos una población de 55 pollos. El gen del loci 
“A” existe sólo como dos alelos, el dominante A y el 
recesivo a. En dicha población hay 66  alelos 
dominantes A y 44 genes alelos recesivos a. Por ello la 
frecuencia relativa es igual a la frecuencia absoluta 
dividida entre el N total de genes (66+44). Como 
puedes ver resumido en la tabla: 











Alelo Frecuencia Frecuencia relativa 
absoluta, Fa Fr = Fa/N 
A 66 66/110 = 0,6 
a 44 44/110 =0,4 
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Hardy y Weinberg representaron las frecuencias 
alélicas con las letras q para la frecuencia relativa del 
gen alelo recesivo y con p la frecuencia del alelo 
dominante. 


Como ocurre con cualquier conjunto completo de 
frecuencias relativas estas suman uno: 


p+q=1 


Hardy y Weinberg descubrieron que las frecuencias 
relativas de los genotipos dependen de las frecuencias 
alélicas como sigue: 


Fr del Genotipo homocigoto dominante AA = p* 
Fr del Genotipo heterocigoto Aa = 2pq 
Fr del Genotipo homocigoto recesivo aa = q 


Como sólo hay en este caso 3 genotipos, entonces 
forman un conjunto completo de frecuencias relativas. 
Ya dijimos antes que la suma de esos conjuntos 
completos suma 1: 


p" +2pq + q = 


Que es precisamente, la expresión de la ley de Hardy- 
Weinberg. Sabiendo eso podemos conocer la 
estructura genética de una población. 


Matemáticamente hablando para que la relación de 
Hardy-Weinberg se cumpla debe de ocurrir lo siguiente: 


a) El número de organismos de la población debe 
ser muy grande (tender al infinito). 


b) Lacruza de dichos organismos debe ser al azar. 


C) Los alelos de cada gen (locus) deben ser igual 
de eficaces para promover la sobrevivencia y la 
reproducción. 


d) No deben de salir ni entrar genes alelos (viejos O 
nuevos) a la poza genética de la población 


Cómo más tarde o más temprano alguna de estas con- 
diciones no se cumple, la poza genética cambia y hay 
evolución 


El que las poblaciones no puedan, con frecuencia, ser 
muy grandes implica el fenómeno evolutivo denominad- 
o Deriva genética, consistente en el hecho de que 
cualquier evento azaroso en la vida de una población 
con pocos organismos podría modificar sustancialmen- 
te la poza genética, al eliminar definitivamente ciertos 
genes alelos. 


El que la cruza, a veces no sea al azar, implica 
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fenómenos como la selección sexual, que en las aves 
se manifiesta cuando las hembras sólo aceptan a los 
machos con el plumaje más espectacular. 


Difícilmente los alelos de un gen son equivalentes a la 
hora de promover la reproducción y la sobrevivencia de 
los organismos, de ahí que se manifieste una fuerza 
evolutiva importante: la Selección Natural la cual con- 
siste en que el ambiente "elige" a los organismos de la 
población que han de sobrevivir y reproducirse eficaz- 
mente, y ¡claro!, quienes lo hacen son los organismos 
cuyo fenotipo es el más adecuado para ese ambiente 
concreto. 


La salida y entrada de genes alelos a la poza genética 
ocurre por los fenómenos denominados Mutación y MIi- 
gración y por lo tanto las frecuencias alélicas y genotí- 
picas pueden ser afectadas fuertemente por estos pro- 
cesos. 


La acción conjunta de estos fenómenos provoca el 
cambio evolutivo que constituye el contenido del si- 
guiente material de autoaprendizaje, La evolución. 


Cálculo de la Poza Genética 


Por ejemplo, la enfermedad genética más frecuente se 
llama fenilcetonuria (feniceto- = fenilcetona y -uria = orl- 
na), la cual se debe a la mutación del gen de la enzima 
fenilalanina-hidroxilasa (PAH) que transforma a la 
fenilalanina (Fen) en el aminoácido Tirosina (Tir): 


Fenilalanina — -----------==--------- > Tirosina 
fenilalanina-hidroxilasa 


El gen mutado es incapaz de producir la enzima activa 
(alelo recesivo). Debido a ello se acumula Fen en el 
medio interno. El exceso de Fen es tóxico, sobretodo a 
las neuronas y los bebes que nacen con este gen 
mutado de ambos padres, sufren retardo mental grave 
a menos que se detecte el mal y se les de una dieta 
muy baja en el aminoácido Fen. 


La prevalencia de la fenilcetonuria (herencia autosómi- 
ca recesiva) en México no es conocida con precisión, 
pero se le estima cercana a un caso cada 10 mil 
habitantes. 


Calculemos, pues la estructura genética de la población 
mexicana. Ve llenando la tabla de la siguiente página 
(andamio cognitivo) conforme lees el procedimiento. 


1. Anotamos la frecuencia absoluta del fenotipo 
recesivo f, es decir, anotamos 1, porque hay 
un enfermo por cada 10 mil mexicanos como 
lo comentamos arriba. 


Versión 4.1 diciembre-2020 


Bloque 3, Genética y Evolución 


Formas de expresión 


Formas recesiva 


Forma dominante 


2. Luego anotamos la Fa del genotipo dominante 
F, en este caso el alelo normal de PAH, la 
cual es 10 mil menos 1 igual 9,999. 


3. Anotamos la frecuencia relativa de la forma 
recesiva que es 1/10000, ya que el total de la 
población es 10 mil y sólo hay un enfermo. 


4. Ahora escribimos la Fr de la forma dominante, 
en este caso, anotamos 9,999 sobre 10,000. 
Ya que de los diez mil habitantes sólo uno 
estaba enfermo. 


5. Luego al dividir 1/10,000 obtenemos la fre- 
cuencia relativa del genotipo homocigoto 
recesivo ff que se llama q? = 0.0001 * 


6. Como ya conocemos el valor de q? (la Fr del 
genotipo homocigoto recesivo) basta sacar la 
raíz de q? para obtener la frecuencia del alelo 
recesivo f, q. 


a=vq?=vV0.0001 =0,0100 


7. Como p + q suman 1, es banal obtener el 
valor de p, la Fr del alelo dominante, a partir 
del valor de q. Basta hacer una resta, 1- q = 
p. 1-0.01 = 0.9900 


8. Teniendo ya conocido el valor de p, es fácil 
obtener el valor de la Fr del genotipo 
homocigoto dominante FF, p?. Es suficiente 
con elevar al cuadrado el valor de po. 
Multiplicamos 0.99 x 0.99 = 0.9801 


9. Finalmente, obtenemos la frecuencia del 
genotipo heterocigoto Ff resulta de multiplicar 
2pq. 2(0,01 x 0.99) = 0.0198 





Forma dominante 






12 Este número marca las cifras significativas, aquí, 4 
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Resumiendo, las frecuencias genotípicas (relativas) 
del... 


genotipo homocigoto recesivo ff = 2 = 0.0001 
genotipo homocigoto dominante FF = p*= 0.9801 
genotipo heterocigoto Ff = 2pq =* 0.0198 
1.0000 
Y las frecuencias alélicas (relativas) del: 
gen alelo recesivo f  = q= 0.0100 
gen alelo dominante F =p =1- q = * 0.9900 
1.0000 


Si la ley de Hardy-Weinberg se cumple, esta proporción 
se conserva de una generación a otra. 


Calcula la estructura genética si f = 2 c/7500 
habitantes. Anota los datos y cálculos en la tabla al pie 
de la página. 
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LA EVOLUCION BIOLOGICA 


El Fijismo, el pensamiento 
anterior al hallazgo del 
proceso evolutivo. 


La idea de que el número y la diversidad especies de 
seres vivos es inmutable, la denominamos Fijismo. 
Esta idea proviene de los filósofos griegos, fundament- 
almente de Platón (circa 428-347 a.n.e.) y de Aristóte- 
les (384-322 a.n.e.). Este último es el fundador del co- 
nocimiento de la diversidad de la Vida. A él le debemos 
la primera descripción de muchas especies y el recono- 
cimiento de los principales problemas u áreas de estu- 
dio de la Biología moderna, aún cuando la biología no 
existía como ciencia por entonces. 


La influencia de Aristóteles se prolongó durante más de 
dos milenios, primero sobre la cultura romana y des- 
pués sobre la edad media europea a través de los sa- 
bios árabes. Posteriormente, a través del colonialismo, 
el fijismo devino universal. 


La expansión del colonialismo europeo por el mundo 
tuvo como consecuencia que sus naturalistas se dieran 
cuenta de la impresionante diversidad de los seres vi- 
vos sobre la Tierra. Pero, la descripción era caótica por 
la ausencia de una nomenclatura unificada y de un 
adecuado sistema de clasificación. 


Las primeras publicaciones científicas surgen como re- 
sultado directo de la formación del sistema colonial.** 
Hacia principios del siglo 18 aparece la obra Systema 
naturae del sueco Carlos Linneo (1707-78) en la cual 
se sientan las bases formales de la clasificación de las 
especies de organismos. 


Linneo establece el sistema binomial al dar dos nom- 
bres en latín o latinizados a cada especie. Ejemplo: 
Homo sapiens para nosotrís. Los nombres se tienen 
que escribir de modo que contrasten usando: negritas, 
itálicas O letras subrayadas. El nombre genérico empie- 
za con mayúscula y el segundo, el nombre específico, 
sólo se escribe con minúsculas. A todas las especies 
parecidas, Linneo, las agrupó en el mismo género; los 
géneros semejantes en órdenes y estos últimos en cla- 
ses. Estableciendo, así, un sistema jerárquico de clasi- 
ficación del cual proviene el sistema actual. 


Linneo en su obra de 1751 Philosophia botanica clamó 


13 Provienen del siglo 17. Por ejemplo: la Accademia dei 
Lincei en 1603 en Roma, la Philosophical 
Transactions of the Royal Society de Inglaterra en 1662 
y Journal des Scavans de Francia en 1665. 
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la naturalidad de su sistema de clasificación como 
reflejo directo de la creación original e inmutable de los 
organismos por Dios. Así pues, para el siglo 18 queda 
formalmente establecida la idea —muy antigua por otra 
parte- de la inmutabilidad de las especies, es decir el 
fijismo. Pero no por mucho tiempo. 


DIA Aria 
A: 


E . ? a E E 





ELA E el HEAR a A A AA a E 
Fig. 29 Fotografía del fósil más antiguo conocido de un ave,. 
Archaeopteryx procedente de un yacimiento de caliza del 
sur de Alemania de hace millones 150 millones de años 


(Jurásico superior) Observa la pluma, la pata y su parecido. 


El descubrimiento de la Evolución 


Del mismo siglo 18 proviene la idea de la transfor- 


mación de una especie en otra (Transformismo). De 
alguna manera los cambios en el ambiente cultural del 
siglo 18 al 19 hicieron más frecuente pensar en la 
posibilidad de que las especies no eran inmutables. El 
descubrimiento de fósiles de organismos distintos a los 
actuales sugirió varias explicaciones. Fig. 29. 


En el contexto fijista los fósiles se interpretaron como 
evidencia de catástrofes pasadas seguidas de eventos 
de creación divina de nuevas especies. El naturalista 
francés Georges Cuvier (1769-1832) especialista en 
anatomía comparada fue el principal defensor del así 
llamado Catastrofismo. 


Por otro lado, el también francés Jean Babtiste 
Lamarck (1744-1829), especialista en invertebrados y 
creador de la palabra Biología, creó a principios de 
siglo su teoría** sobre la evolución, la cual explicaba la 
presencia de fósiles como restos de organismos que 
surgieron como resultado de la herencia de los 
caracteres adquiridos durante su vida. Creyó que el uso 
y/o desuso de un órgano afectaba su heredabilidad. 


14 Lamarck publicó sus ideas en su obra “Filosofía 
Zoológica” en 18009. 
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SA a A 
Fig. 30 Viaje de Darwin en el Beagle. Marca la posición de las islas galápagos (frente al Un hecho. Si la explicación correspon- 


Ecuador). Los viajes de exploración permitieron la adquisición de datos importantes para el de con la realidad, la teoría es verda- 
pensamiento evolutivo de muchos biólogos como por ejemplo el del polemista y defensor de dera y si no es así. es falsa. La explic- 


Darwin —T. H. Huxley a bordo del Rattlesnake. 


A pesar de la fuerza lógica de la teoría de Lamarck, su 
teoría resultó errónea y la explicación “clásica” del largo 
cuello de las jirafas como resultado del esfuerzo para 
alcanzar el follaje de las ramas altas describe un meca- 
nismo evolutivo que no ocurre. 


En el anexo 1, al final del material encontrarás una 
comparación del mecanismo lamarckiano (erróneo) de 
la evolución con el concepto darwinista (correcto) 


En el siglo 19, el siglo del máximo poderío y extensión 
del imperio británico, fue posible que varios naturalistas 
entraran en contacto con la enorme diversidad de la 
vida en la Tierra. 


Carlos Darwin (1809-82, ve la figura 31) y Afred Russel 
Wallace (1823-1913, ve la figura 32) realizaron sendos 
viajes que les permitieron desarrollar de manera inde- 
pendiente la teoría de la evolución por selección natu- 
ral, hoy llamada como Teoría Darwin-Wallace. Observa 
por ejemplo, la ruta del viaje de Darwin como 
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años cuando embarcó en el Beagle 


naturalista sin paga en la nave Beagle 
en la figura 30. 


La publicación simultánea de los artí- 
culos de Darwin y Wallace describien- 
do la teoría de la evolución en 1858 y 
el libro del primero un año después 
desató una gran polémica, sobre todo 
entre los no especialistas. En la ac- 
tualidad sólo grupos religiosos funda- 
mentalistas insisten en negar la exis- 
tencia de la evolución”, 


Nota: Una teoría es la explicación de 


ación puede ser imperfecta, pero no 
evita que el hecho exista. Si te duele 
el estómago puedes explicarlo ale- 
gando una infección, una úlcera o porque tienes una 
piedra en el estómago. Si es por una causa u otra ¡qué 
importa! De todos modos te duele. Claro, es bueno 
conocer la causa para curarte. De ahí que la ciencia 
sea necesaria. Pero la realidad pre-existe a nuestra 


idea de ella, e incluso cuando ignoramos que existe. 


Hoy sabemos que la teoría tal como la pensaba Darwin 
era incompleta respecto a los mecanismos de la heren- 
cia, la versión actual, que suple esa deficiencia, se lla- 
ma teoría Sintética de la Evolución. Ella no es perfec- 
ta, pues aún hay algunos aspectos por explicar satis- 
factoriamente, pero seguirá perfeccionándose y pronto 
tendremos una nueva síntesis al agregarse lo que ya 
sabemos de la filogenia y embriología moleculares. 
Pero ¡qué importa! De todos modos la evolución existe. 


15 La religión Católica ha aceptado el hecho evolutivo. 


Versión 4.1 diciembre-2020 


Fig. 31. Carlos Darwin en su juventud. El tenía 22 


Bloque 3, Genética y Evolución 


LA EVOLUCION ES UN 
HECHO 


La evolución de las especies de seres vivos es un 
hecho. Es decir, las especies cambian a lo largo de tre- 
chos de tiempo que duran años, siglos y milenios, 
todas las especies tienen relaciones de parentesco y el 
genoma de los organismos que dejan descendientes es 
diferente de los que no lo logran. La historia de la vida 
en la Tierra ha sido parcialmente reconstruida por los 
paleontólogos y en la actualidad, no hay duda alguna, 


las especies orgánicas, al cabo de millones de años, 
tienen_dos destinos: se extinguen o dejan como 
descendencia a otras especies. 


Las pruebas del fenómeno 
evolutivo son amplias, de distinto 
tipo, independientes y proceden de 
diferentes ramas de la biología, por 
ejemplo, de la: 


Paleontología. Los restos y hue- 
llas de especies del pasado, los 
fósiles. 


Embriología. Los patrones de 
desarrollo de los organismos. 


Fisiología comparada. La función. 


Anatomía comparada. La forma. 
Fig. 32: Alfred Russel Wallace 


Biogeografía. La  distribución(1823-1913) el codescubridor de 
geográfica de las especies. la selección natural. 


Biología Molecular. La síntesis e interacción de 
macromoléculas, DNA, RNA y proteínas. 


Genómica. Los genes y estructura de los genomas. 
Evolución experimental. Los experimentos. 


Paleontología. Los fósiles, es decir, los restos O 
huellas de los seres vivos demuestran que no siempre 
la Tierra estuvo habitada por las especies actuales. La 
datación de los estratos sedimentarios donde se han 
hallado los fósiles es concluyente. 


Hace 3,500 millones de años no existían organismos 
eucarióticos, sólo procarióticos. Los fósiles más anti- 
guos de las células nucleadas aproximadamente tienen 
1500 millones de años y por entonces no había or- 
ganismos multicelulares. Los primeros, fueron animales 
poríferos y cnidarios hace unos 600 millones de años. 
Poco después aparecieron los demás filos del reino 
Animalia. 
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Fig. 33 Fósil de un protista, un alga de hace 800 
millones de años. 


Las plantas terrestres son aún más recientes (400 
millones) descendientes de protistas que ya existían 
desde hace más de mil millones de años; ve la fig. 33 Y 
es claro que hace 65 millones al extinguirse los 
dinosaurios no había elefantes, ni humanos. Ve el fósil 
de otro organismo que ya no existe en la figura 29. 
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Fig. 34. Embriones de cuatro cordados en la misma fase de desarro- 
llo. 


La embriología nos proporciona la prueba de que las 
especies de organismos proceden de la evolución de 
especies ancestrales debido a que... 


1. durante el desarrollo embrionario aparecen 
las estructuras en el orden en que fueron 
adquiridas a lo largo del tiempo. 
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2. se forman estructuras que ya no existen en 
los animales adultos, por ejemplo la cola o 
los arcos branquiales —en nuestro caso. Ve 
la figura 34, en ella se muestran 4 embrio- 
nes (en desorden de reptil, ave, cerdo y hu- 
mano). Subraya de rojo al número asignado 
al embrión humano de la figura 34. 


Mientras que la teoría de la creación especial no puede 
explicar lo anterior ¿por qué habría que formar bran- 
quias un ser creado como animal terrestre? En cambio 
la Teoría de descendencia con modificación como 
Darwin denominó a su teoría. 





Fig. 35. Nota el pequeño ojo compuesto en el lugar de la 
antena de esta mosca 


salamandra cocodrilo 
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Fig. 36. Extremidades anteriores de varios animales cordados. 
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Claro, es difícil asignar cada embrión a su especie co- 
rrecta por que las especies relacionadas filogenéticam- 
ente comparten el programa genético de desarrollo. De 
hecho se sabe de genes que dirigen el inicio de la 
construcción de estructuras como ojos o patas. De 
modo que genes de mamífero, ¡pueden remplazar a los 
genes correspondientes y dirigir la construcción de ojos 
de insecto! o se puede inducir la construcción de ojos 
en lugar de antenas o patas, ve la figura 35. 


La fisiología comparada nos permite constatar la 
compartición de funciones no obstante la diversidad. 
Tan es así, que la transmisión del impulso nervioso se 
estudia en neuronas del calamar gigante o de la babo- 
sa Aplysia, o el efecto de los fármacos en ratones, ra- 
tas, conejos y otros mo- 
delos animales. De 
modo que lo que es cier- 
to en ellos suele ser así 
también para nosotros. 
Así pues, podemos in- 
yectar la hormona del 
crecimiento humana 0 
de otra especie a un ra- 
tón y obtendremos un 
aumento de tamaño en el mismo. 








Fig. 3 
babosa marina. 





y 


de Aplysia una 


Esta unidad funcional de los organismos es otra prueba 
de la evolución y es algo que no tiene sentido bajo la 
tesis de la creación especial. Si las especies se crearon 
por separado ¿Por qué no difieren en su funcionamien- 
to cubriendo todo el espectro de posibilidades”. 


La anatomía comparada nos proporciona la evidencia 
que a lo largo de la evolución las especies cambian 
ajustando su estructura, su fisiología y su conducta a 
las nuevas condiciones que enfrentan al cambiar los 





carpos 
metacarpos 





hombre 
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hábitats con el paso del tiempo geológico. Así pues las 
aletas de los peces se adaptaron como patas, alas o 
remos y de nuevo las patas se convierten en aletas en 
distintas líneas evolutivas (como en los delfines). Ve la 
figura 37. Observa la unidad estructural de las 
extremidades de los cordados, por ejemplo, ¿cuántos 
dedos tienen en cada extremidad? . Colorea de 
rojo a los húmeros, de verde a los radios, de azul a las 
ulnas y de amarillo a las falanges. 


La biogeografía prueba la evolución al constatar la 
coherente distribución de las especies de acuerdo al 


¡periodo Verdiaroy 


] Añnes de la era Neoproterozolca 
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parentesco de las mismas. El descubrimiento, incluso, 
de la tectónica de placas tuvo que ver con el hallazgo 
de especies de metafitas y metazoas similares en 
ambas costas atlánticas de América del sur y de Africa 
o Sudamérica con la Antártica. Ve la figura 38. 
Encuentra a Africa y a América del sur en los periodos 
mostrados. 


¿Por qué habrían de distribuirse las especies más pa- 
recidas entre sí alrededor de un mismo punto geográfi- 
co? Si las especies surgieron por creación especial, 
este patrón de distribución no tiene sentido. En cambio, 


b) Afines del periodo Pérmico 


ániaerc lia 


mado Emb ld Ear 


Fig. 38. Movimiento de los continentes debido a la tectónica de Placas. Colorea de verde a América del sur y de amarillo a África en cada 


uno de los cuatro planisferios. 
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Hel. pylori 26695 

Hel. pylori J99 «—-2 
Camp. jejuni 

Camp. fetus 

Myxo. xanthus 


E, coll 

Thio. ferrooxidans 
Le. pneumophila 
Pro. vulgaris 
Yer. pestis 
Shigella sonmnnei 
Shigella flexneri 
Ser. marcescens 

Er. carotovora 

Vib. cholerae «— 3 
Azo. vinelandi i 

Pas. multicoda 

H. influenzae 

Nei. meningitidis 
Nei. flavescens 
Methylobac. flagellatum 
Neil. gonorrhoeae 
Pse. putida 
Methylomonas clara 
Bordetella pertussis 
Burkholderia cepacia 


Proteo-6B | 
Brucella abortus 
R. phaseol i 
R. leguminosarum 
Par. denitrificans 
Ri. prowazekii 
Rho. capsulatus 
Rho. sphaeroides 
A. tumefaciens 
Bor. burgdorferi 
Po. gingivalis 
Aqu. pyrophi lus 
Chl. trachomatis 
Cb. tepidum 
Cchl. pmeumoniae 
Tre. pallidum «— 4 
Bact. fragilis 
Aqu. aeolicus 
Ther. aquaticus «*— 5 
D. radiodurans 
Cf. aurantiacus 
Anab. variabilis 
Syn. sp. PCC6B03 
Sta. aureus 
Clio. perfringens 
Cor. glutami cum 
Str. coelicolor 
Myc. tuberculosis 
L. lactis 
Strep. pneumoniae 
Bac. subtilis 
M. genital ium 


Proteo-a 


Other G— 
Bacteria 


Gram +ve 
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132221 
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3219851 
1172882 
2687334 
132229 
266894 
400970 
132222 
1350563 


Por competencias 


188 224 
TTLIFINQIRMKIGMM | G | YGSPETTTGGNALKFYASVR 
is Aro [ooTor=-o---=---- I----- 
Vo --- Ar lolooTorooooo=o====-=--- 
loo --- Ve LI Poo ---- Q- 
Sl ornooonoo--- Veo FM ----- 
SL Vonoooo--- Moo 
Sl Vonooooo---- Veo Forro ----- 
Sl oro. ----- Weoo FP RN o ----- 
Slornnon----- Veo FaN o ----- 
loro ---- Veo EN. ---- 
Slonooooo---- Veo FaNo.----- 
loro. ---- Veo FrN o -------- 
Elo. --- Veo FRN-------- 
CMC-==------ Veo E aNo o ------ 
CL. --- Va o F-N------ Ar --- 
CLVV o ----- Veo FaNoo------=--- 
CLVV == -------- Veo FaN----- S--- 
SLV Von --- Veo Fr --- S--- 
SLV V=------ Veo Forro --- 
SL Von ---- Lao PoN oo ------ 
SL VV==o------ Veo Ferro ---- S--- 
Clon --- Veo Ferro --- 
Sl Veonooono--- Veo FM -------- S--- 
CMV ----- Veo FrNo------- S--- 
Cloro --- Veo FaNo------- S--- 
CMV === ------ Veo Fr -- 
MV ----- O ii 
MV ---- Veo Fr --- 
CMV ------- Veo Error ----- 
CITV==-------- Veo Erro 
CMV ---- Veo F===-=-- Soronoo--- 
CMV ----- Veo FP RN------- 

Vorn---- Veo Fr -- 
-CIM------- Re-Ve o FoN==----------- S-L- 
loro Ll Es VLO- FoN======--=------ I- 
“Ano --- E---V-  F-N----P--R----FSDM- 
=CA------- E---VS — F-N=-=-----R=-----S-I- 
SVOL === Lo Den Veo === -==--- K-=-=--- S--- 
-CAV------ E---VS —— F-N=-=-----R-----S-1- 

Sono --- Loa---- l-  F-N-=-=----- I----- S--- 
Sl lEscoVoo FaN==--=--=---=-=---- 
SA=oo--- E---V-  F-N----P--R----FSDM- 
AA WE E-V-Vo o NP Ro S--- 
A a A Roooo---- 
-VV----- L----- A Q----- T--- 

Mel QT o -- 

Ve-l=-L-Q-e--VT o --=--- Vernon -- 
Aro EV Vo F-N= Po R=----S--- 
CVV-=--L-E-Vel-  F-N----P-=R-=-------- 
A SN Koo====--- 
Arola Er=Ve o Far===-=-=-- Rooooo=--- 
SS ArnloDer Veo Fon Kooo----- 
SAL E-sV-Vo o F=-=--- A 
> TAS L-E-V-Vo o F-aN=---PooR=o=-=----- 
LAS E-V-Vo o F-N----P-=R=----S--- 
=CVL=---L-E-P-W-  F-NN-V----K--R--S-L- 


Fig. 39. Comparación de secuencias de aminoácidos de segmentos homólogos de la proteína RecA en diversas especies de Monera. 


si surgieron por descendencia con modificación, es 
precisamente la distribución esperada. Las especies 
hermanas deben de ocupar áreas contiguas. 


La biología molecular aporta evidencias de la evolu- 
ción al demostrar la compartición de secuencias de pb 
de los genes o las secuencias de aminoácidos en las 
proteínas entre los distintos organismos. Cuanto más 
alejados evolutivamente mayores diferencias entre se- 
cuencias. Así pues, la hemoglobina de los chimpancés 
tiene exactamente el mismo número, tipo y orden de 
aminoácidos que la hemoglobina humana. Lo cuál es 
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lógico, dado que las dos especies de chimpancés son 
nuestras especies hermanas, aún vivas, más cercanas. 


Ahora pueden compararse las secuencias de genes o 
las proteínas que codifican y establecer la cercanía o el 
parentesco de las distintas especies. Cuanto más tiem- 
po ha transcurrido desde el momento de la divergencia 
entre las especies, más mutaciones se han acumulado 
en las secuencias. 


Ve por ejemplo la figura 39. El primer renglón muestra 
un pequeño segmento de la proteína RecA (importante 
en la reparación del ADN) perteneciente a la bacteria 
Helicobacter pilori cepa 26695 (la cual produce gastritis 
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Archaea y... 


Crenarchacota 


Merbanorarcina 


Suifolobw 
Fharmopratevs E 1 Marhanobactarium 


Merhanpepecos 


arm Oocoon 
Marhanopproa 


Frichom ana 


E 


Pardo 


otros aminoácidos en unas 


haedls laca posiciones y comparten otros. De ahí 
Euryart A O, inferimos que la única explicación 
ECUE coherente y más simple es que todas 

batarabiem las bacterias nombradas en la fig. 39 

bptofaga evolucionaron de un ancestro que fue 

Bacióta dividiéndose en especies una y otra 


cloroplazto | vez Formando un “árbol” con ramas 
bid cada sucesivas hasta cada una de las 
especies actuales. 


MA 


Un estudio reciente con secuencias 
de 6 genes de 199 especies fúngicas 
determinó las principales relaciones 
de parentesco en el reino Fungi.' Ve 
Fig.41 


La Genómica. Con el desarrollo de 
técnicas automatizadas para determi- 
nar la secuencia de nucleótidos del 
ADN fue posible intentar conocer el 
genoma completo de diferentes 
organismos. El primer genoma se se- 
cuenció en 1995 y pertenecía a la 
bacteria  patógena Haemophilus 
influenzae, la cual tiene 1.83 millones 
de pares de bases (pb) y 1709 genes. 
20 años después el número es más 


Fairimoneha Dictpostalíem de 1000, incluidas decenas de 


Pre aritrn 
Tipanoroma Eugiena 


Haagiaria Potamoeba 





especies eucarióticas como nosotros. 
La comparación de genomas 
claramente muestra la unidad de 
origen de los organismos y la 


Fig. 40 Árbol filogenético basado en la comparación de secuencias del ARNr. ¿En cuál dominio Jiversidad surgida por mutaciones y 


están los reinos eucarióticos? 


y cáncer gástrico). Sólo son los aminoácidos 188-224 
escritos según los símbolos de una letra. No es 
relevante aquí que sepas cuales son los aminoácidos 
involucrados. Sólo importa si son iguales o distintos. 


La tabla contiene segmentos equivalentes de la misma 
proteína RecA en distintas especies de bacterias. Si el 
aminoácido es el mismo se escribe un guión «-» y si 
hay una diferencia se escribe el símbolo del 
aminoácido correspondiente. 


La flecha 2 señala el renglón donde está la secuencia 
equivalente de Helicobacter pilori cepa J99. ¿Cómo son 
las secuencias? . Claro las dos cepas 
pertenecen a la misma especie y ambas infectan nues- 
tros estómagos. Vibrio cholerae, la bacteria que produ- 
ce el cólera pertenece a otro grupo de procariotes y su 
secuencia difiere, en vez de TTL, tiene CMC. Trepone- 
ma pallidum (agente causal de la sífilis) y Thermus 
aquaticus (una bacteria termófila de vida libre) poseen 
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otros procesos evolutivos. 


Observa la figura 40, donde se 
muestran las 3 líneas evolutivas 
(Dominios) de los seres vivos. 


CG5b. Completa la tabla inferior y subraya en la figura 
12 a los géneros citados del color sugerido (para 


Basidiomycota 

Dikarya 
Ascomycota 
Glomeromycota 


Mucormycotina (Zygomycota) 


Entomophthorales (Zygomycota) 
Olpidium (Chytridiomycota) 


Blastocladiales (Chytridiomycota) 
Euchytrids (Chytridiomycota) 
Microsporidia 

Rozella (Chytridiomycota) 


Animals 
A kingdom revised. Nature, 19/ 10/2006 443(7115):758-9 


Fig. 41 Filogenia simplificada del reino de los Hongos 
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Fig. 42 Experimento de evolución para obtener ribozimas artificiales, a partir 


de moléculas de ARN de secuencia aleatória. 


realizar la actividad allí citada. Busca a que organismo 


pertenece el nombre Zea, Homo y Saccaromyces.): 
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Fig. 43 Ejemplo de los resultados de la selección de las especies 


domésticas. No obstante las diferencias las plantas mostradas 
pertenecen a la misma especie. Aún pueden cruzarse entre sí. 


Finalmente, existen 2 clases de experimentos sobre 
evolución. Los experimentos de simulación realizados 
en computadoras y la selección artificial. Los primeros 
aportan pruebas lógicas de la existencia de la evolución 
y sus modos de operar y los segundos demuestran que 
efectivamente cuando hay una presión de selección 
sostenida a lo largo de muchas generaciones, in- 
dudablemente las especies cambian. Fig. 42 y 44 ** 


16 Ver Zimmer C (2011) Last yeasr: Arsenic life. This 
year Chlorine life? 
http://blogs.discovermagazine.com/loom/2011/07/06/la 
st-year-arsenic-life-this-year-chlorine-life/ 
*.WCyIkdLhDIU 
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Fig. 44: Bacteria E. coli seleccionada para usar 5- 
cloro uracilo en vez de timina. 


Así pues, se han obtenido drosofilas que viven el doble 
de tiempo al seleccionar artificialmente a las moscas 
nacidas de los últimos huevos puestos por sus madres. 
O ve, también, la figura 42 donde se muestra evolución 
artificial de moléculas de ARN para lograr la aparición 
de enzimas de ARN que catalizan una nueva reacción. 






3 AT O/o p 


cromátidas cromátidas 
hermanas hermanas 





par de cromosomas homólogos 


Fig. 45. Recombinación genética. Escribe las combinaciones de genes alelos que faltan. 


Sigue el ejemplo. 


De hecho en ese sentido, las plantas y animales do- 
mésticos son artificiales ya que por ejemplo el maíz es 
el resultado de miles de generaciones de plantas de 
teozintle, la especie original, seleccionadas (desde 
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hace miles de años) por el mayor número de hileras de 
granos y de granos en las hileras en las escuálidas es- 
pigas del teozintle ancestral. De modo que incluso aho- 
ra el maíz y aquel se pueden cruzar. Y todas las espe- 
cies domésticas y sus razas son pruebas de la evolu- 
ción por selección, en este caso hecha intuitivamente 
por nuestros ancestros. Ve la figura 43. 


MECANISMOS EVOLUTIVOS 


La evolución es el cambio de las especies a lo largo de 


las generaciones (= largos plazos temporales). En prin- 
cipio, cualquier sistema puede evolucionar cuando se 
acatan tres condiciones: 


Que haya variabilidad entre los 
descendientes. 


Que exista herencia de 
características. 


Y ocurra la selección sólo de 
algunos organismos. 


Origen de la variabilidad 
genética 


Hay dos fuentes principales de variabilidad 
entre los organismos: Las mutaciones y la 
recombinación genética. Los procariotes 
dependen fundamentalmente de la pri- 
mera y los eucariotes hacen un extenso 
uso de la segunda, la cual amplifica los 
efectos de la primera. 


Las Mutaciones 


Como recordaras, del material previo, ya 
explicamos que las mutaciones son cual- 
quier cambio en la información genética 
que poseen los organismos: Podemos cla- 
sificar las mutaciones de acuerdo a qué 
estructura hecha de ADN sufre los 
cambios, por ejemplo: ** 


A las mutaciones que consisten en 
cambios puntuales del ADN de una o unas 
pocas pares de bases de un gen se les 
denomina Mutaciones 


17 Recuerda, esto lo estudiamos en el material anterior. 
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A las mutaciones que consisten en modificaciones den- 
tro de los cromosomas que involucran varios o cientos 
de genes se les denomina Mutaciones o aberraciones 


A las mutaciones que consisten en re-arreglos globales 
del genoma (todo el cariotipo) y que por lo tanto involu- 
cran a miles o decenas de miles de genes se les 
denomina Mutaciones 


Suele creerse que todas las mutaciones son perjudi- 
ciales, en realidad no es así. Muchas de ellas son 
neutrales y permiten que las poblaciones evolucionen, 
enriqueciendo la información de la que disponen los 
organismos. De hecho, todas las especies son mutan- 
tes, todos nuestros genes contienen mutaciones favo- 
rables seleccionadas. Un hecho sorprendente es que 
de todo el DNA que poseen los organismos eucarió- 
ticos, menos del 3 % codifica para la síntesis de 
proteínas. El resto, acumula mutaciones más rápido. 


La Recombinación Genética 


La recombinación es la fuente secundaria de variabi- 
lidad. Entre los eucariotas ocurre con cada reproduc- 
ción sexual. Como recordaras del tema 4.4 en cada 
meiosis, durante la profase |, los cromosomas homó- 
logos se emparejan formando tétradas de cromátidas, 
las cuales entrecruzan fragmentos. Estos intercambios 
generan nuevas combinaciones de genes alelos, ya 
que los alelos del padre no siempre son iguales a los 
de la madre. 


Nota, en la figura 45, que las cromátidas hermanas 1-2 
y 3-4 antes del entrecruzamiento eran iguales. Después 
de esto, ya no es así. 


La evolución en acción 
(mecanismos) 


Como recuerdas del material previo la ley de Hardy- 
Weinberg establece que la poza genética de una 
población no cambia de una generación a otra, es decir 
que no hay evolución. Sin embargo, para que la ley de 
Hardy-Weinberg se cumpla es necesario cubrir algunos 
requisitos. Si alguno de ellos no se cubre (lo que más 
temprano que tarde siempre ocurre) entonces hay 
evolución. Escribe los requisitos de la Ley de Hardy- 
Weinberg y los mecanismos evolutivos suscitados, sí 
se violan las condiciones. 
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Requisito no cumplido de la 


ley de Hardy-Weinberg. implicado 


El Tamaño de la población debe tender | Deriva génica 
al infinito 


Seleccion natural, mecanismo efi- 
ciente. 


La selección natural es el principal mecanismo evo- 
lutivo. Las especies evolucionan cuando los alelos de 
cada locus no determinan fenotipos equivalentes en su 
capacidad para promover la sobrevivencia y la repro- 
ducción. En realidad no hay alelos “malos” en si 
mismos sino sólo en relación con el ambiente. 


Por ejemplo, el carácter color de la piel depende de dos 
genes implicados en la ruta productora del pigmento 
melanina a partir del aminoácido tirosina. En función de 
los alelos se produce más pigmento (negro bantú) o 
casi nada (blanco finlandés). Ninguno de los alelos es 
mejor a otro a menos que los analicemos en el contexto 
ambiental en el que actúan: 


Si se vive cerca del ecuador, como los bantúes, la 
cantidad de luz solar que se recibe es tan alta que daña 
el ADN de las células de la piel provocando tumores 
cancerosos y destruyendo al ácido fólico. De allí que 
los alelos que inducen más pigmento sean 
seleccionados positivamente por el ambiente, pues sus 
portadores, protegidos por la melanina, no mueren de 
cáncer y no sufren de problemas del desarrollo por 
deficiencia de folato, a diferencia de los alelos que 
determinan una piel blanca. En este caso los alelos 
buenos inducen piel oscura. Pero en otro ambiente 
sería lo contrario. 


Si se vive cerca del círculo polar, como los finlandeses, 
la luz solar recibida es muy pequeña y como la síntesis 


de vitamina D ocurre en la piel y requiere de luz, 
entonces la presencia de melanina impedirá su síntesis 
provocando raquitismo. Así, quién tiene alelos que in- 
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ducen la piel oscura serán seleccionados negativa- 
mente, pues morirán de raquitismo; en cambio, quienes 
tengan alelos para piel clara, serán seleccionados 
positivamente por el ambiente. 


Nota que la especie humana surge en África, nuestros 
ancestros entonces tenían piel oscura por lo ya dicho. 
Conforme nuestros ancestros migraron a latitudes más 
altas con menos insolación se fueron seleccionando los 
alelos para piel clara (en tiempos tan cortos como unas 
decenas de siglos). A mayor latitud piel es más blanca. 
Este es una de las evidencias de la no-existencia 
biológica de las razas. Ya que no hay gran diferencia 
genética entre “razas” y de hecho un negro puede ser 
más distante genéticamente a otro negro que a otro 
blanco. 


Es importante resaltar que la evolución por selección 
natural es el resultado simple del hecho de que muy 
pocos organismos de cada generación logran sobrevivir 
hasta dejar descendientes. ¿Quiénes lo logran?, eso lo 
determina el microambiente que les rodea, él cual 
“elige” a miembros de la siguiente generación cuya 
poza genética es distinta a la generación precedente. 


La Deriva génica 


La deriva génica importa porque 
eventualmente unas poblaciones 
quedan aisladas y con pocos orga- 
nismos. De tal modo que eventos 
casuales como enfermedades, 
infección de nuevos hospedadores, 
nuevas interacciones simbióticas, sequías prolongadas 
o glaciaciones eliminanan a los portadores de algunos 
alelos de la poza genética determinando con ello un ca- 
mino evolutivo distinto que conduce a nuevas especies. 





De hecho nuestra especie pasó por un “cuello de bote- 
lla” semejante hace 150,000 años. El ADN mitocon- 
drial* proviene de una mujer cuya secuencia fue hered- 
ada a nuestra especie por sus hijas, todas las demás 
secuencias existentes en aquella época y portadas por 
otras mujeres se extinguieron. De tal manera que hay 
más variabilidad entre los chimpancés (la especie más 
cercana a nosotros) que en nuestra especie. 


18 Recuerda que sólo la cabeza del espermatozoide entra 
al óvulo; como las mitocondrias están en la pieza 
intermedia que queda afuera, entonces nuestras 
mitocondrias derivan de las del óvulo, es decir, de las 
mitocondrias maternas. 
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La Selección sexual. 


La selección sexual a contribuido a 
la evolución de especies animales 
con dimorfismo sexual, por ejemplo 
el pavo real: El macho despliega 
un plumaje de brillante colorido en 
contraste con la pequeña hembra 
de plumaje pardo. 


Se ha sugerido que el macho con 
plumaje colorido tiene genes alelos 
protectores contra parásitos a di- 
ferencia del ave con plumaje 
“maltratado” —debido a la de- 
bilitante presencia de los parásitos. 
Las hembras con plumaje pardo 
para camuflarse en el paisaje y protegerse así, de los 
depredadores, seleccionan a los machos ostensible- 
mente más sanos asegurando, sin saberlo, a sus hijos 
una mayor resistencia a las enfermedades. Por 
supuesto esta estrategia expone a los machos a una 
mayor mortalidad por los depredadores, pero bastan 
unos pocos machos para asegurar la siguiente genera- 
ción de aves y serán los mejores para evadir a los 
mismos. * 





Además, la existencia de la selección sexual es una 
prueba del fenómeno evolutivo. Ya que las hembras, al 
elegir a sus parejas por diversos rasgos dirigen la 
evolución de su especie hacia la existencia de machos 
con caracteres no óptimos, pero con éxito reproductivo. 
Es decir, lejos de la perfección que podría atribuirse a 
la creación independiente de las especies. 





Fig. 46. Migración de aves previa al invierno 


19 Usamos el lenguaje intencional para facilitar la 
descripción, pero entiéndase que no hay intención. 
Simplemente ocurre que si una pava elije a un macho y 
descarta a otros por cualesquier rasgo, eso tendrá 
efecto sobre su éxito reproductivo. Así que a lo largo 
de las generaciones los genes alelos relacionados con 
elecciones con más éxito serán más frecuentes. 
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Fig. 47. Origen de la célula eucariótica por la co-evolución de un endosimbionte que luego fue 


esclavizado para producir ATP. 


La Migración 


La migración es importante por dos razones: primero 
porque altera la poza genética de las poblaciones ya 
que los emigrantes se llevan genes alelos en proporcio- 
nes que no tienen que ser iguales a las frecuencias alé- 
licas y simétricamente los inmigrantes introducen alelos 
que podrían no existir en la población que los recibe. 
Segundo, porque expone a poblaciones de las espe- 
cles a nuevas condiciones ambientales con presiones 
de selección distintas; creando con ello la posibilidad 
del surgimiento de nuevas especies. 


De hecho a largo plazo el ciclo del supercontinente que 
implica el movimiento de las placas tectónicas a lo lar- 
go de unos 250 millones de años (continentes —> su- 
percontinente > continentes; ha creado nuevos hábl- 
tats y forzado la aparición migraciones (ve la figura 46), 
generando las condiciones para extinciones masivas y 
la consecuente aparición de nuevas especies. 


Ve de nuevo, la figura 38. A fines del periodo Pérmico, 
hace unos 245 millones de años había un súper-contin- 
ente con extensos desiertos dada la lejanía del territorio 
interior a los océanos. Su rompimiento permitió la 
mayor extinción masiva de especies conocida (=90% 
de las especies marinas). 


La Simbiogenesis 


La simbiogénesis es uno de los mecanismos evolutivos 
más raros, se cuentan con los dedos los eventos ocurri- 
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dos en toda la historia de la Tierra. Sin embargo, son 
de gran importancia porque permitió la aparición de rei- 
nos enteros de seres vivos. 


Como recordarás de biología 1, la mitocondria proviene 
de una bacteria aerobia” que estableció una simbiosis 
mutuamente ventajosa: con otro procariote anaeroblo. 
La bacteria retiraba el oxígeno tóxico del entorno el el 
procariote le entregaba nutrientes a la bacteria. Luego 
el procariote fagocitó a la bacteria aerobia sin matarla 
haciendo la simbiosis más eficiente. Más tarde, el 
procariote hospedador logró insertar un intercambiador 
de ADP-ATP en la membrana de la bacteria y así la 
esclavizó entregándole nutrientes y ADP para recibir a 
cambio ATP. Después de millones de años de co-evolu- 
ción, la bacteria perdió los genes ya no útiles en su 
condición exclava y transfirió otros al núcleo de la 
célula hospedera y ahora la llamamos mitocondria. Ve 
la figura 47. 


Así surgió la célula eucariótica y de la evolución poste- 
rior de las primeras especies unicelulares eucarióticas 
provienen los reinos Protista, Animalia, Fungi y Plantae. 


Otro evento de simbiogénesis semejante dio origen al 
cloroplasto, pero esta vez entre una cianobacteria y 
una célula eucariótica (ya con mitocondria, núcleo y 
flagelos). Donde el Translocador de G3P insertado en 
las membranas de una antigua cianobacteria permitió 
su esclavización y su posterior evolución al actual 
cloroplasto de dos membranas (de las algas glaucoft- 
tas, rojas, verdes y metafitas). 


20 Del grupo de las a-proteobacterias, como Ricketsia. 
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Otras endosimbiosis de algas verdes y rojas con hos- 
pederos heterótrofos distintos convirtió a las células eu- 
carióticas autótrofas de las algas verdes y rojas en 
plastos de tres o cuatro membranas que incluso llegan 
a retener un pequeño núcleo residual. Así los plastos 
de las Euglenofitas y cloraracniofitas- por un lado- y los 
de las criptofitas, heterokontas, dinoflagelados, haptofi- 
tas y apicomplexas son de origen algal —verdes o rojas- 
respectivamente. 


Biología 2 “Ajuste curricular” 


Por competencias 


El concepto de especie es complicado. Para las espe- 
cies con reproducción sexual significa un conjunto de 
poblaciones de organismos cuya similaridad anatómica, 
funcional, conductual y genética se obtiene gracias a su 
capacidad de cruzarse entre sí dando a lugar crías férti- 
les. Para las especies con reproducción asexual, en 
cambio, especie es un conjunto de clonas con alta simi- 
laridad en un juego grande de caracteres y que difieren 
considerablemente de otro conjunto. 





—+ 


Fig. 49 La historia evolutiva de cada especie parece lineal 
cuando se le observa desde el presente, pero en el sentido en el 
que ocurre la evolución una especie ancestral no está 
predeterminada a dar origen a otra particular. Cada punto de 
ramificación da origen a sendas especies que pueden extinguirse 





Fig. 48: El aislamiento geográfico es una frecuente 
causa de especiación. 


La Especiación 


La especiación, es decir, el proceso que da lugar a es- 
pecies nuevas a partir otras, es uno de los procesos 
evolutivos fundamentales, junto con la extinción. De he- 
cho, cualquier especie tiene solo dos futuros: dar lugar 
a especies nuevas cuando el ambiente cambia o des- 
aparecer (extinguirse). Si el ambiente no cambia* la 
especie quedará como “congelada” en el tiempo duran- 
te millones de años. 


21 El ambiente a largo plazo siempre se modificará 
debido a la tectónica de placas u otras razones 
astronómicas. Por ello es difícil que las especies 
sobrevivan más de 30 millones de años. 
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o dejar descendencia. 


La aparición de nuevas especies requiere, primero, de 
poblaciones aisladas (geográfica y/o biológicamente) 
en un contexto ambiental distinto que posea diferentes 
presiones de selección. Ve la figura 48. 


A largo plazo es común el cambio del clima, la convers- 
ión de un mar poco profundo, como Chihuahua, en una 
meseta, una sabana en desierto o una catástrofe am- 
biental de escala global —-como la extinción de los dino- 
saurios hace 65 millones de años debido a la caída de 
un meteorito cerca del norte de Yucatán. Por ello la es- 
peciación es un proceso que podrá tardar poco, o más 
frecuentemente, mucho tiempo; pero es algo ha ocurri- 
do desde hace más de 3,500 millones de años. 
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La especiación no es un proceso lineal: Especie 1 > 
especie 2 > especie 3 >...> especie enésima 


Sino un proceso semejante a un árbol cuyas ramas se 
bifurcan en ramas y más ramas. El camino lineal en la 
evolución de una especie parece así puesto que lo 
recorremos hacia atrás (al pasado), pero en la realidad 
ocurre hacia el futuro. Observa la figura 49. 


La Extinción de las especies 


Las especies no son eternas, la mayoría de ellas no 
existen más de alrededor de 30 millones de años y el 
10% sólo dura 1 millón. Aunque claro, si un ambiente 
permanece inalterado, entonces las especies que allí 
viven y están adaptadas a él tampoco cambiarán gran 
cosa. Por ejemplo, las cianobacterias. 


Debido a razones astronómicas el ambiente de cual- 
quier lugar de la Tierra no permanece muchas decenas 
de millones de años sin modificación. Ya sea porque: 


1. El Sol nos envíe más o menos energía. 


2. Cambie la inclinación del eje de rotación de la 
Tierra. 


3. El campo magnético de la Tierra se invierta. 
4. Seforme un supercontinente o éste se rompa. 


5.  Ocurra una glaciación o un periodo de calen- 
tamiento global. 


6. Caiga un meteorito sobre la Tierra. 


7.  Evolucione una nueva habilidad biológica. 


En este último caso, por ejemplo, la evolución de una 
nueva vía metabólica ya ha provocado extinciones por 
los cambios ecológicos inducidos, como cuando las cia- 
nobacterias “inventaron” la fotosíntesis oxigénica hace 
unos 3,000 millones de años. La atmósfera, por enton- 
ces, era reductora, pues carecía de O,. Todas las espe- 
cies eran anaerobias y pertenecían al reino Monera y el 
O» les era tóxico. La contaminación de la atmósfera con 
O, provocó la extinción masiva de las especies que no 
encontraron un lugar libre de dioxígeno o que no se 
adaptaron a él. 
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Fig. 50: Punto de choque del meteorito de hace 65 
Ma. Chicxulub, México 


También puede pasar que evolucione un nuevo grupo 
de organismos y al establecer éstos nuevas relaciones 
ecológicas conduzca a la extinción de otras especies. 


Como por ejemplo: el origen de los eucariotes hace 
1,200 ó 1,500 Ma o la aparición de nuestra propia 
especie. De hecho y aunque nadie parece darse cuen- 
ta. Nosotros estamos provocando la extinción de miles 
de especies a una velocidad nunca antes sucedida en 
la Tierra. En este momento está ocurriendo la mayor de 
todas las extinciones masivas. ¡Qué desgracia! Ve la si- 
guiente tabla: 


Extinción (Raup) Mega % de especies ex- 
-años | tintas 
Del Ordovícico 439 


Del Cretáceo (K-T) 


Del Antropoceno en aumento 
curso ahora mismo. do ña 300 a 





De hecho, las discontinuidades en el registro fósil deri- 
vadas de los eventos de extinción masiva se usan para 
dividir el tiempo geológico en lapsos de tiempo de ma- 
yor o menor jerarquía: Como seguramente recordarás 
de tus clases de geografía: 
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Formada 
por un 
conjunto 
de... 


Ejemplos: 


Hadeano, Arqueano, 
Proterozoico y Fane- 
TOZOICO. 


fperiodosj | Paleozoico, Mesozol- 
co, Cenozolco y An- 
tropoceno. 


Periodo | (épocas; Cámbrico, Ordovíc1- 
co, Silúrico, Carboní- 
fero, etc. 

Epoca Paleoceno, Neoceno, 
cuaternario, etc 





LA EVOLUCIÓN DE NUESTRA 
ESPECIE 


Una de las consecuencias relevantes del descubri- 
miento de la evolución es la modificación de la percepc- 
ión de nuestro lugar en la Tierra. Antes de Darwin se 
consideraba que existían los animales y nosotros, pero 
en realidad un perro, solo es un animal canino, un ca- 
ballo un animal equino y nosotros sólo animales, ani- 
males humanos, pero animales.“ 


Evidentemente, al hablar de la evolución del hombre, 
Darwin provocó reacciones de resistencia, aún más vio- 
lentas en contra de él y los otros biólogos y las perso- 
nas que aceptaron su teoría. 


Hombre 


chimpancé (bonobo) 


chimpancé 


gorila 
orangután 


Fig. 51. Nuestras especies parientes vivas más cercanas. 


22 Fijate que, incluso, hubo quien omitió citar entre los 
seres vivos, a las plantas. 
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Con el paso del tiempo las evidencias de la evolución 
de nuestra especie a partir de una especie ancestral 
tipo primate se han estado acumulando. Aunque es 
probable que nunca conozcamos la secuencia complet- 
a de eventos. 


Claro, ya que el estudio de la evolución de cualquier 
especie es difícil porque es un problema histórico. Por 
tanto se tiene que reconstruir la historia con las huellas 
que persisten; las cuales, por supuesto, no son comple- 
tas. La historia de nuestra especie aún está en proceso 
de investigación y eso la hace más problemática. 


No obstante, sí graficamos las afinidades evolutivas de 
nuestra especie y nuestros parientes vivos más cerca- 
nos, hoy no hay duda, que es como lo muestra la figura 
SL: 


Antes de describir someramente lo que sabemos de la 
evolución humana. Es importante resaltar cómo ocurre 


menor 
disparidad 


diezmación 


mucha 
disparidad 


Fig. 52. Árbol filogenético representando la secuencia correcta de eventos 


en una radiación adaptativa. 


el proceso evolutivo. 


Cuando se hace posible la ocupación de hábitats *va- 
cios”, ya sea porque hubo una extinción masiva previa 
o por la aparición de una novedad biológica que permit- 
e nuevos modos de existencia o explotar nuevos am- 
bientes hay una radiación adaptativa, la cual consiste 
en una rápida sucesión de especiaciones —en forma de 
abanico- que ocupa todos los nichos disponibles. 


El resultado es el surgimiento casi simultáneo de un 
grupo de especies emparentadas que divergen en sus 
patrones corporales, es decir hay gran Disparidad y 
una pobre Diversidad en el ambiente.* Luego, la com- 


23 Disparidad. Es la cualidad de una comunidad 
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Fig. 53 Sidneyia, Ejemplo de la fauna del periodo cámbrico hace unos 


550 millones de años. 


petencia es abrumadora y ocurre la extinción de mu- 
chas de esas especies recién surgidas. A esto se le lla- 
ma diezmación. 


Así, primero se crean las condiciones para una radia- 
ción, aparecen todo un abanico de nuevas especies 
dispares que ocupan el medio, aunque en conjunto hay 
poca diversidad. Luego la comunidad es diezmada por 
la extinción de muchas formas y de la evolución de los 
pocos tipos sobrevivientes surge una comunidad más 
diversa, aunque menos dispar. Ve la figura 52. 


Un ejemplo de lo anterior es la Explosión cámbrica 
ocurrida hace unos 543 Ma. Durante unos 10 Ma 
aparecieron especies de los 30 filos actuales de Ani- 
malla, pero a pesar de la baja diversidad de entonces, 
la disparidad fue mucho mayor, pues existieron espe- 
cies que tendrían que asignarse a otros filos o clases. 


Ve la figura 53. Sidneyia fue un artrópodo, pero por su 
segmentación, patas y demás apéndices. Responde 
¿es un insecto, un aracnido o un crustáceo? 


De ninguna manera. Para ser insecto debiera tener un 
cuerpo con tres porciones, 3 pares de y 1 par 
de ; para ser arácnido su cuerpo debiera poseer 
dos partes corporales, pares de patas y carecer de 
antenas y para ser crustáceo debiera, entre otras 
características tener pares de antenas. Sidneyia es 
distinto y representa una clase diferente de artrópodo. 


ecológica de poseer muchos tipos diferentes de 
organismos. A mayor número de filos o clases mayor 
disparidad. Diversidad: es la cualidad de una 
comunidad ecológica de tener muchas especies de 
organismos. Cuantas más especies mayor diversidad. 
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Así pues, cuando hace unos 6 millones de años el 
clima de Africa cambió y provocó la sustitución de la 
selva tropical lluviosa por la sabana sobre todo en el 
noreste, entonces hubo un buen número de extin- 
ciones. 


Cuando el clima se hizo más seco, también las espe- 
cles de primates se extinguieron o se adaptaron a las 
nuevas condiciones ajustando sus cuerpos y compor- 
tamientos al nuevo ambiente. Cuando esto ocurre se 
usa lo que se tiene. Dentro del orden de los primates es 
predominante el modo de vida arborícola. Por ello 
nuestros cuerpos a lo largo de las generaciones se 
adaptaron a la vida en los árboles. 


Debido a ello, los primates compartimos diferentes 
adaptaciones anatómicas, fisiológicas y conductuales: 
el pulgar oponible, la vista estereoscópica, la visión de 
los colores y la relativa diferenciación de las patas 
anteriores de las posteriores, la capacidad de pararnos 
sobre las patas son ejemplos de adaptaciones a la vida 
sobre los árboles. 


Entonces, la reducción de la competencia producida 
por las extinciones inducidas por el cambio climático y 
la necesidad de sobrevivir en un ambiente de sabana 
con pocos árboles seleccionó el uso de adaptaciones a 
la vida entre los árboles de un modo nuevo: 


e — Lamarcha bípeda, 


e La liberación de las manos para usar y 
fabricar herramientas”, 


e El control viso-motriz fino basado en la visión 
3D a colores, etc. 


Esta nueva manera de vivir provocó una radiación 
adaptativa que se remonta a unos cuatro oO cinco 
millones de años. Varias especies con un uso mayor o 
menor de la marcha bípeda compitieron y su destino 
fue extinguirse o evolucionar dando lugar a otras 
especies. 


El conocimiento que tenemos de ellas, aún es pobre y 
no es posible — al menos por ahora- establecer sus 
relaciones filogenéticas. Lo cierto es que, la antigua 
idea de una sucesión lineal de especies es falsa. Ve la 
figura 55 de la imagen errada de la evolución 


Siempre hubo varias especies contemporáneas, 
primero del género Australophitecus (austral- = sur y 
phitecus = simio) del cual es más probable que haya 
evolucionado nuestro género Homo. 


24 La habilidad de fabricar y usar herramientas no sólo es 
humana. También se ha demostrado en otros primates 
(chimpancés de manera brillante) e incluso los cuervos 
de Nueva Caledonia lo hacen. Kenward B. et al (2005) 
Nature, 433(7022):121. 
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Nota que hubo simultáneamente varias es- 
pecies hermanas ocupando nichos seme- 
jantes aunque distintos. 


Millions of 
years ago 





De hecho hace unas decenas de miles de 
años, aún coexistían en sus territorios con 
poco o ningún traslape territorial, varias 
especies de humanos Homo. ¿Cuáles son 
sus nombres? H. 
H. , y 
H. 


¿Cuál de ellas era la más antigua? Homo 


¿Cuáles especies se extinguieron hace 
unas decenas de miles de años? H. 


ED oethiopicus AAA 


Autralopithecus Nota que el patrón de disparidad y diezma- 
afarensis ción es evidente, al menos en dos ocasio- 
nes en los últimos tres millones de años. 
rea Primero la coexistencia de varias especies 
OEA cercanas en su origen y luego la extinción 
de la mayoría, disminuyendo la disparidad. 





Marca con sendas flechas dichos eventos 
uno hace unos 2 millones de años y el 


kadobba último hace unos 200 mil años. Compara 
: : con la figura 56. 

O | 

dise pe Sohelanthropus tchadensis 


CUGeEnSsis 


Recientemente en 2010 se descubrieron 
unos pocos restos Homo en el Altal, una 
región de Rusia en Asia central. De esos 
restos se extrajo DNA mitocondrial, 
primero y nuclear después. 





Fig. 54. Árbol filogenético de nuestro grupo de especies cercanas. Nota que se indica el 
periodo de existencia de cada especie. 


Nota que cuando no hay posibilidad de confusión suele 
abreviarse el nombre genérico de una especie. Así La secuenciación demostró que pertenecián a una 
pues, responde: especie humana distinta a sapiens y a 
e neanderthalensis con quienes interaccionó. La especie 
A. afarensis=__ aún no tiene nombre formal y se les conoce como 
H. neanderthalensis = Desinovanos. Al haberse hallado en una cueva 


] , ] conocida como Cueva de Denisov. 
Según la misma figura, ¿cuándo aparece el género 


Australophitecus? Hace millones de años. 


Nota que en la figura 54 se dibujan las relaciones de 
especiación de las especies citadas de manera 
hipotética. Esto es así, porque no tenemos evidencia 
concluyente de ellas. 


Se tiene evidencia de que el primer carácter hacia la 
hominización fue la marcha bípeda en A. aferensis. Lo 
cual implica un modo de vida erguido en el terreno 
plano por sobre la hierba para vigilar a los acecho de 
depredadores. Las manos quedaban libres para la 
recolección de alimentos y la carga. Luego creció el 
cerebro y eventualmente apareció la conducta de 
fabricar herramientas, en varias especies de Homo. 





una secuencia lineal de especies que nunca ocurrió. 
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1 Milllons of years ago 


8 ? 6 5 4 3 2 
MA... CES 








Austrailopiihecus anamensis Lo. 
MA Aus tralopiihecus afarensis 






Adaptatlons 
for walking 
blpedally, 
smaller canine 
teeth 








A Australopiiñecus gan 








Enlarged cheek 
teeth and Jaws 


Massive cheek teeth and Jaws, 
enlarged chewng muscles 


Sllghti larger braln (600 cc), more vertical face 
Without a snout, fingers capable of precision grip, 
ability to make simple stone tool for processing 
food Including meat 


smaller Jaws and cheek teeth, long legs and ardied feet 
welbsulted for long-distance walking and runnina, larger 
brain (Homo erectus bralns range from 650 0 to 1200 cc) 


Sophisticated stone fakes, took for hunting, 
braln size increases to 1200 cc 


Large brain (1400 0c), small face tucked below braln case, 
rmunded crantal vault, small brow-ridges, capadty for art, 
smbalic thought, full-blowen language 


Fig. 56: Árbol filogenético de nuestra familia Hominidae con las principales adaptaciones o cambios del linaje 
humano. Elabora un diagrama de flujo con éstos datos. CGA d y a. 
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